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        2842447|Mytilus_edulis ----------------------------------------------MADATAAPA------------------------------------------VAPAKSPKKKAAAKPKK-----PSAHPKYSEMIGKAIAALKERGGSSRQAILKYIMANFNV-----GKDAKSVNAHLKLALRAG-VKNNSLKQSK----GTGASGSFRIGEAKV-------------VKKKPAKAKKAAKPKAAKPK-----------------------KAKSTPKKKKPAAKKP------------------------------AGEKK--------------AAKPKAKKTAAKKAAKPKKPAA--------KSPAK------------KKAAKPKAK------------------KTPKK------------------------------K   191
        2842451|Mytilus_edulis ----------------------------------------------MADATAAPA------------------------------------------VAPAKSPKKKAAAKPKK-----PSAHPKYSEMIGKAIAALKERGGSSRQAILKYIMANFNV-----GKDAKSVNAHLKLALRAG-VKNNSLKQSK----GTGASGSFRIGEANV-------------VKKKPAKAKKAAKPKAAKPK-----------------------KAKSTPKKKKPAAKKP------------------------------AGEKK--------------AAKPKAKKPAAKKAAKPKKPAA--------KSPAK------------KKAAKPKAK------------------KTPKK------------------------------K   191
        2842455|Mytilus_edulis ----------------------------------------------MADATAAPA------------------------------------------VAPAKSPKKKAAAKPKK-----PSAHPKYSEMIGKAIAALKERGGSSRQAILKYIMANFNV-----GKDAKSVNAHLKLALRAG-VKNNSLKQSK----GTGASGSFRIGEAKV-------------VKKKPAKAKKAAKPKAAKPK-----------------------KAKSTPKKKKPAAKKP------------------------------AGEKK--------------AAKPKAKKPAAKKAAKPKKPAA--------KSPAK------------KKAAKPKAK------------------KTPKK------------------------------K   191
22531327|Mytilus_galloprovinci ----------------------------------------------MADATAAPA------------------------------------------VAPAKSPKKKAAAKPKK-----PSAHPKYSEMIGKAIAALKERGGSSRQAILKYIMANFNV-----GKDAKSVNAHLKLALRAG-VKNNSLKQSK----GTGASGSFRIGEAKV-------------VKKKPAKAKKAAKPKAAKPK-----------------------KAKSTPKKKKPAAKKP------------------------------AGEKK--------------AAKPKAKKPAAKKAAKPKKPAA--------KSPAK------------KKAAKPKAK------------------KTPKK-------------------------K-----   191
        2842459|Mytilus_edulis ----------------------------------------------MADATAAPA------------------------------------------VAPAKSPKKKAAAKPKK-----PSAHPKYSEMIGKAIAALKERGGSSRQAILKYIMANFNV-----GKDAKSVNAHLKLALRAG-VKNNSLKQSK----GTGASGSFRIGEAKV-------------VKKKPAKAKKAAKPKAAKPK-----------------------KAKSTPKRKKPAAKKP------------------------------AGEKK--------------AAKPKAKKPAAKKAAKPKKPAA--------KSPAK------------KKAAKPKAK------------------KTPKK------------------------------K   191
        2842461|Mytilus_edulis ----------------------------------------------MADATAAPA------------------------------------------VAPAKSPKKKAAAKPKK-----PSAHPKYSEMIGKAIAALKERGGSSRQAILKYIMANFNV-----GKDAKSVNAHLKLALRAG-VKKNSLKQSK----GTGASGSFRIGEAKV-------------VKKKPAKAKKAAKPKAAKPK-----------------------KAKSTPKKKKPAAKKP------------------------------AGEKK--------------AAKPKAKKPAAKKAAKPKKPAA--------KSPAK------------KKAAKPKAK------------------KTPKK------------------------------K   191
    22531329|Mytilus_trossulus ----------------------------------------------MADATAAPA------------------------------------------VAPAKSPKKKAAARPKK-----PSAHPKYSEMIGKAIAALKERGGSSRQAILKYIMANFNV-----GKDAKSVNAHLKLALRAG-VKNNSLKQSK----GTGASGSFRIGEAKV-------------VKKKPAKAKKAAKPKAAKPK-----------------------KAKTTPKKKKPAAKKP------------------------------AGEKK--------------AAKPKAKKPAAKKAAKPKKPAA--------KSPAK------------KKAAKPKAK------------------KTPKK------------------------------K   191
22531321|Mytilus_californianus --------------------------------------------MADAKAAPAAA-----------------------------------------PANSPKKKAAAKPKKPSA--------HPKYSEMIGKAIAALKERGGSSRQAILKYIMANFNV-----GKDAKSVNAHLKLALRAG-VKNNSLKQSK----GTGASGSFRIGEAKQ----------------AKKKPAKAKKAAKPKAA-KPKKAKS---------------APEKKKAAKEPAGEKK------------------------------AAKPK--------------AKKPAAKKGAKAKKAAP-------------RSPAK------------KKAAKPKAK------------------KTPKK-------------------------K-----   190
    22531323|Mytilus_chilensis ----------------------------------------------MADAIAAPA------------------------------------------PAPAKSPKKKAAAKPKK-----PSAHPKYSEMIGKAIAALKERGGSSRQAILKYIMANFNV-----GKDAKSVNAHLKLALRAG-VKNNSLKQSK----GTGASGSFRIGEAKQ----------------AKKKPAKAKKAAKPKAA-KPKKAKS---------------TPKKKKAAKKPAGEKK------------------------------AAKPK--------------AKKPAAKKAAKPKKAA--------------RSPAK------------KKAAKPKAK------------------KTPKK------------------------------K   189
            51313|Mus_musculus -------------------------------------------------MTENST-----------------------------------------SAPAAKPKRAKASKKSTD--------HPKYSDMIVAAIQAEKNRAGSSRQSIQKYIKSHYKV--------GENANSQIKLSIKRL-VTTGVLKQTK----GVGASGSFRLAKGDE------------------PKRSVAFKKTKKEVK-----------------------KVATPKKAAKPKKAAS----------------------KAP-----SKKPK-------------ATPVKKAKKKPAATPKKAKKPKVVKVKPVKASKPKK----------AKTVKPKAKSS---------------AKRGSKKK-------------------------------   194
          4885371|Homo_sapiens ---------------------------------------------------------------------------------------------MTENSTSAPAAKPKRAKASKK-----STDHPKYSDMIVAAIQAEKNRAGSSRQSIQKYIKSHYKV--------GENADSQIKLSIKRL-VTTGVLKQTK----GVGASGSFRLAKSDE------------------PKKSVAFKKTKKEIK-----------------------KVATPKKASKPKKAAS---------------------------KAPTKKPK-------------ATPVKKAKKKLAATPKKAKKPKTVKAKPVKASKPKK----------AKPVKPKAKSS---------------AKRAGKKK-------------------------------   194
     6981004|Rattus_norvegicus ---------------------------------------------------------------------------------------------MTENSTSTPAAKPKRAKAAKK-----STDHPKYSDMIVAAIQAEKNRAGSSRQSIQKYIKSHYKV--------GENADSQIKLSIKRL-VTTGVLKQTK----GVGASGSFRLAKGDE------------------PKRSVAFKKTKKEVK-----------------------KVATPKKAAKPKKAAS---------------------------KAPSKKPK-------------ATPVKKAKKKPAATPKKAKKPKIVKVKPVKASKPKK----------AKPVKPKAKSS---------------AKRASKKK-------------------------------   194
         20810071|Homo_sapiens -------------------------------------------------MTENST-----------------------------------------SAPAAKPKRAKASKKSTD--------HPKYSDMIVAAIQAEKNRAGSSRQSIQKYIKSHYKV--------GENAHSQIKLSIKRL-VTTGVLKQTK----GVGASGSFRLAKSDE------------------PKKSVAFKKTKKEIK-----------------------KVATPKKASKPKKAAS----------------------KAP-----TKKPK-------------ATPVKKAKKKLAATPKKAKKPKTVK------AKPVK---------ASKPKKAKPVKP---------------KAKSSAKR------AGKK---------------K-----   194
         31560697|Mus_musculus -------------------------------------------------MTENST-----------------------------------------SAPAAKPKRAKASKKSTD--------HPKYSDMIVAAIQAEKNRAGSSRQSIQKYIKSHYKV--------GENADSQIKLSIKRL-VTTGVLKQTK----GVGASGSFRLAKGDE------------------PKRSVAFKKTKKEVK-----------------------KVATPKKAAKPKKAAS----------------------KAP-----SKKPK-------------ATPVKKAKKKPAATPKKAKKPKVVKVKPVKASKPKK----------AKTVKPKAKSS---------------AKRASKKK-------------------------------   194
      631842|Rattus_norvegicus -----------------------------------------------------------------------------------------------------------AAKKSTD--------HPKYSDMIVAAIQAEKNRAGSSRQSIQKYIKSHYKV--------GENADSQIKLSIKRL-VTTGVLKQTK----GVGASGSFRLAKGDE------------------PKRSVAFKKTKKEVK-----------------------KVATPKKAAKPKKAAS----------------------KAP-----SKKPK-------------ATPVKKAKKKPAATPKKAKKPKIVKVKPVKASKPKK----------AKPVKPKAKSS---------------AKRASKKK-------------------------------   177
      288640|Rattus_norvegicus --------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------MIVAAIQAEKNRAGSSRQSIQKYIKSHYKV--------GENADSQIKLSIKRL-VTTGVLKQTK----GVGASGSFRLAKGDE------------------PKRSVAFKKTKKEVK-----------------------KVATPKKAAKPKKAAS----------------------KAP-----SKKPK-------------ATPVKKAKKKPAATPKKAKKPKIVKVKPVKASKPKK----------AKPVKPKAKSS---------------AKRASKKK-------------------------------   164
24585669|Drosophila_melanogast --------------------------------------MSDSAVATSASPVAAPP----------------------------------ATVEKKVVQKKASGSAGTKAKKASA-----TPSHPPTQQMVDASIKNLKERGGSSLLAIKKYITATYKC---D----AQKLAPFIKKYLKSA-VVNGKLIQTK----GKGASGSFKLSASAK-------------KEKDPKAKSKVLSAEKKVQS-KKVASKKIGVSSK---------KTAVGAADKKPKAKKA------------------------------VATKK---------TAENKKTEKAKAKDAKKTGIIKSKPAATKAKVTAAKPKAV---------VAKASKAKPAVSAKPKKTVKKASVSATAKKPKAKT------TAAKK--------------------   256
  27530981|Drosophila_simulans -------------------------------------MSDSAVATPASPVAATPA-----------------------------------TVEKKVVQKKASGSAGTKAKKATA-----TPSHPPTQQMVDASIKNLKERGGSSLLAIKKYITATYKC---D----AQKLAPFIKKYLKSA-VVNGKLIQTK----GKGASGSFKLSASAK-------------KDKDPKAKSKVLSAEKKFQT-KKVASKKIGVSSK---------KTAAGAADKKPKAKKG------------------------------VATKK---------TAENKKTEKAKAKDAKKTGIVKSKNAATKAKVTASKPKAV---------VAKAPKAKPAVSARPKKTVKKASVSATAKKPKAKT---------------------TAAKK-----   256
38564169|Drosophila_mauritiana -------------------------------------MSDSAVATSASPVAATPA-----------------------------------TVEKKVVQKKASGSAGTKAKKATA-----TPSHPPTQQMVDASIKNLKERGGSSLLAIKKYITATYKC---D----AQKLAPFIKKYLKSA-VVNGKLIQTK----GKGASGSFKLSASAK-------------KDKDPKAKSKVLSAEKKVQS-KKVASKKIGVSSK---------KTAAGAADKKPKAKKG------------------------------VATKK---------TAENKKTEKAKAKDAKKTGIVKSKNAATKAKVTASKPKAV---------VAKAPKAKPAVSARPKKTVKKASVSATAKKPKAKT---------------------TAAKK-----   256
 38564174|Drosophila_sechellia -------------------------------------MSDSAVATSASPVVATPA-------------------------------------TVEKKVVQKKASGSGKAKKATA-----TPSHPPTQQMVDASIKNLKERGGSSLLAIKKYITATYKC---D----AKKLAPFIKKYLKSA-VVNGKLIQTK----GKGASGSFKLSASAK-------------KDKDPKAKSKVLSAEKKVQS-KKVASKKIGVSSK---------KTASGAADTKPKAKKG------------------------------VATKK---------TAENKKTEKAKAKDAKKTGIVKSKNAATKAKVTASKPKAV---------VAKAPKAKPAVSARPKKTVKKASVSATAKKPKAKT---------------------TAAKK-----   254
 38564179|Drosophila_sechellia -------------------------------------MSDSAVATSASPVVATPA-------------------------------------TVEKKVVQKKASGSGKAKKATA-----TPSHPPTQQMVDASIKNLKERGGSSLLAIKKYITATYKC---D----AKKLAPFIKKYLKSA-VVNGKLIQTK----GKGASGSFKLSASAK-------------KDKDLKAKSKVLSAEKKVQS-KKVASKKIGVSSK---------KTASGAADTKPKAKKG------------------------------VATKK---------TAENKKTEKAKAKDAKKTGIVKSKNAATKAKVTASKPKAV---------VAKAPKAKPAVSARPKKTVKKASVSATAKKPKAKT---------------------TAAKK-----   254
 38564184|Drosophila_sechellia -------------------------------------MSDSAVATSASPVVATPA-------------------------------------TVEKKVVQKKASGSGKAKKATA-----TPSHPPTQQMVDASIKNLKERGGSSLLAIKKYITATHKC---D----AKKLAPFIKKYLKSA-VVNGKLIQTK----GKGASGSFKLSASAK-------------KDKDPKAKSKVLSAEKKVQS-KKVASKKIGVSSK---------KTASGAADTKPKAKKG------------------------------VATKK---------TAENKKTEKAKAKDAKKTGIVKSKNAATKAKVTASKPKAV---------VAKAPKAKPAVSARPKKTVKKASVSATAKKPKAKT---------------------TAAKK-----   254
     5230790|Triticum_aestivum --------------------M-------------STEVAAADIPVPQVEVAADAA-------------------------------VDTPAAKPAKAPKAAKAKKSTGPKKPRV-----TPAHPSYAEMVSEAIAALKERSGSSTIAIGKFIEDKHEA---HL---PANFRKILLTQIKKL-VAGGKLTKVK---------GSYKLAKAPA--------------AVKPKTATKKKPAAKPKAK-APAKKTAAKSPAK---------KAAAKPKAKAPAKAKA------------------------------VAKPK-------------AASKPKAAAKPKAKAAAKKAPAA--------ATPKK---------PAAARKPPTKRA-------------TPVKKAAPAK------KPAAKKAKK----------------   238
    14916992|Triticum_aestivum ---------------------------------MSTDVAAADIPVPQVEVAADAA------------------------------VDTPAAKPAKAPKAAKAKKSTPGPKKPRV-----TPAHPSYAEMVSEAIAALKERSGSSTIAIGKFIEDKHKA------HLPANFRKILLTQIKKL-VAAGKLTKVK---------GSYKLAKAPA--------------AVKPKTATKKKPAAKPKAK-APAKKTAAKSPAK---------KAAAKPKAKAPAKAKA------------------------------VAKPK-------------AAAKPKAAAKPKAKAAAKKAPAA--------ATPKK---------PAARKPPTKRAT--------PVKKAAPAKKPAAKK----------------------------AKK   238
     5230783|Triticum_aestivum --------------------M-------------STEVAAADIPVPQVEVAADAA-------------------------------VDTPAAKPAKAPKAAKAKKSTGPKKPRV-----TPAHPSYAEMVSEAIAALKERSGSSTIAIGKFIEDKHKA---HL---PANFRKILLTQIKKL-VAAGKLTKVK---------GSYKLAKAPA--------------AVKPKTATKKKPAAKPKAK-APAKKTAAKSPAK---------KAAAKPKAKAPAKAKA------------------------------VAKPK-------------AAAKPKAAAKPKAKAAAKKAPAA--------ATPKK---------PVARKPPTKRAT--------------PVKKAAPAK------KPAAKKAKK----------------   237
    11558848|Triticum_aestivum ----------------------------------MSTDVAAADIPVPQVEVAADA------------------------------AVDTPAAKPAKAPKAAKAKKSTGPKKPRV-----TPAHPSYAEMVSEAIAALKERSGSSTIAIGKFIEDKHKA-----HL-PANFRKILLTQIKKL-VAAGKLTKVK---------GSYKLAKAPA--------------AVKPKTATKKKPAAKPKAK-APAKKTAAKSPAK---------KAAAKPKAKAPAKAKA------------------------------VAKPK-------------AAAKPKAAAKPKAKAAAKKAPAA--------ATPKK---------PAARKPPTKRAT--------------PVKKAAPAK------KPAAKKAKK----------------   237
     5230781|Triticum_aestivum -----------------------------------MSTDVAAADIPVPQVEVAAD------------------------------AAVDTPAANAKAPKAAKAKKSTGPKKPRV-----TPAHPSYAEMVSEAIAALKERSGSSTIAIGKFIEDKHKA-----HL-PANFRKILLTQIKKL-VAAGKLTKVK---------GSYKLAKAPA--------------AVKPKTATKKKPAAKPKAK-APAKKTAAKSPAK---------KAAAKPKAKAPAKAKA------------------------------VAKPK-------------AAAKPKAAAKPKAKAAAKKAPAA--------ATPKK---------PAARKPPTKRAT--------------PVKKAAPAK------KPAAKKAKK----------------   236
     5230788|Triticum_aestivum --------------------------------------PVPQVEVAADAAVDTPA-------------------------------------ASAKAPKAAKAKKSTGPKKPRV-----TPAHPSYAEMVSEAIAALKERSGSSTIAIAKFIEDKHKA---HL---PANFRKILLTQIKKL-VAAGKLTKVK---------GSYKLAKAPA--------------AVKPKTATKKKPAAKPKAK-APAKKTAAKSPAK---------KAAAKPKAKAPAKAKA------------------------------VAKPK-------------AASKPKAAAKPKAKAAAKKAPAA--------ATPKK---------PAAARKPPTKRA-------------TPVKKAAPAK------KPAAKKAKK----------------   227
          85789|Xenopus_laevis -------------------------------------------------MTENSA-----------------------------------------AAPAAKPRRSKASKKSTD--------HPKYSDMILDAVQAKKSRSGSSRQSIQKYIKNNYTV--------GENADSQIKLSIKRL-VTSGTLKQTK----GVGASGSFRLAKADE--------------VKKPAKKPKKEIKKAVSPK-KAAKPKK---------------AAKSPAKAKKPKVAEK------------------------------KVKKA-------------PKKKPAPSPRKAKKTKTVRAKPVR-------ASKAK---------KAKPSKPKAKAS---------------PKKSGRKK-------------------------------   196
        1403585|Xenopus_laevis -------------------------------------------------MAENSA-----------------------------------------ATPAAKPKRSKALKKSTD--------HPKYSDMILAAVQAEKSRSGSSRQSIQKYIKNHYKV--------GENADSQIKLSIKRL-VTSGALKQTK----GVGASGSFRLAKADE--------------GKKPAKKPKKEIKKAVSPK-KVAKPKK---------------AAKSPAKAKKPKVAEK------------------------------KVKKV-------------AKKKPAPSPKKAKKTKTVKAKPVR-------ASKVK---------KAKPSKPKAKAS---------------PKKSGRKK-------------------------------   196
   45708818|Xenopus_tropicalis ---------------------------------------------------------------------------------------------MTENSAAAPAGKPKRSKASKK-----ATDHPKYSDMILAAVQAEKSRSGSSRQSIQKYIKNHYKV--------GENADSQIKLSIKRL-VTSGTLKQTK----GVGASGSFRLAKADE--------------GKKPAKKPKKEIKKAASPK-KAAKPKK---------------AAKSPAKAKKPKVAEK-----------------------------KVKKPA-------------KKKPAPSPKKAKKTKTVKAKPVR--------ASRVK---------KAKPSKPKAKAS---------------PKKSGRKK-------------------------------   196
         122109|Xenopus_laevis -------------------------------------------------------------------------------------MTEN-------SAPAAKPRRSKASKKSTD--------HPKYSDMILDAVQAKKSRSGSSRQSIQKYIKNNYTV--------GENADSQIKLSIKRL-VTSGTLKQTK----GVGASGSFRLAKADE--------------VKKPAKKPKKEIKKAVSPK-KAAKPKK---------------AAKSPAKAKKPKVAEK------------------------------KVKKA-------------PKKKPAPSPRKAKKTKTVRAKPVW-------ASKAK---------KAKPSKPKAKAS---------------PKKSGRKK-------------------------------   194
       49257363|Xenopus_laevis -----------------------------------------------------------------------------------------------MTENSAPAAKPRRSKASKK-----STDHPKYSDMILDAVQAEKSRSGSSRQSIQKYIKNNYTV--------GENADSQIKLSIKRL-VTSGTLKQTK----GVGASGSFRLAKADE--------------VKKPAKKPKKEIKKAVSPK-KAAKPKK---------------AAKSPAKAKKPKVAEK------------------------------KVKKA-------------PKKKPAPSPRKAKKTKTVRAKPVW-------ASKAK---------KAKPSKPKAKAS---------------PKKSGRKK-------------------------------   194
       32484301|Xenopus_laevis --------------------------------------------------------------------------------------------------------------KSTD--------HPKYSDMILDAVQAEKSRSGSSRQSIQKYIKNNYTV--------GENADSQIKLSIKRL-VTSGTLKQTK----GVGASGSFRLAKADE--------------VKKPAKKPKKEIKKAVSPK-KAAKPKK---------------AAKSPAKAKKPKVAEK------------------------------KVKKA-------------PKKKPAPSPRKAKKTKTVRAKPVW-------ASKAK---------KAKPSKPKAKAS---------------PKKSGRKK-------------------------------   176
  2641211|Fritillaria_agrestis --------------------M----------------SAAVAIETPAFAPVPVAR------------------------------DEPVAKPGKVTKAKAPKEKKASVAKKPAL--------HPTYLEMISEAIASLKERTGSSQYAIAKFVEDKHKS---HL---PANFKKLLLVQLQKL-TAAGKLTKVK---------NSYKISAKPT---------------PAAKPKSAAVKPKSAATK-LKSAAKKVKKAAV---------KPKPKSAAVKPKAPAV------------------------------NMKSK---------PAALKPNTVTKSKTVALKGKTAGRPAKAAKTSVKAAPGKK---------AAPVALKKAKAG---------------KKVTTPKK----------------------------AKK   236
 15281580|Fritillaria_liliacea -------------------------------------PAFAPVPVARDEPVAKPA-----------------------------------------KVTKAKAPKEKKASIAKK-----PALHPTYLEMISGAIASLKERTGSSQYAIAKFVEDKHKS---HL---PANFKKLLLVQLRKL-TAAGKLTKVK---------TSYKISAKPT---------------AAVKPRSAAVKPKSAVAK-LKSA------------------AKKVKKAAVKPKPKSA------------------------------AVKPK----------------APAVKPKSKPAALKPNTVTKSKTVALKGKTAGR---------PAKAAKTSVKAA--------------PGKKAAPVA--------------------------LKKAK   214
 15281582|Fritillaria_liliacea -------------------------------------PAFAPVPVARDEPVAKPA-----------------------------------------KVTKAKAPKEKKASIAKK-----PALHPTYLEMISEAIASLKERTGSSQYAIAKFVEDKHKS---HL---PANFKKLLLVQLRKL-TAAGKLTKVK---------NSYKISAKPT---------------AAVKPRSAAVKPKSAVAK-LKSA------------------AKKVKKAAVKPKPKSA------------------------------AVKPK----------------APAVKPKSKPAALKPNTVTKSKTVALKGKTAGR---------PAKAAKTSVKAA--------------PGKKAAPVA--------------------------LKKAK   214
 15281588|Fritillaria_liliacea -------------------------------------PAFAPVPVARDEPAAKPA-----------------------------------------KAKAPKEKKASVAKKPAL--------HPTYLEMISEAIASLKERTGSSQYAIAKFVEDKHKS---HL---PANFKKLLLVQLRKL-TAAGKLTKVK---------NSYKISAKPT---------------PAAKPKSAAVKPKSTASK-LKSA------------------AKKVKKAAVKPKPKSA------------------------------AVKPK----------------APAVNMKSKPAALKPNTVTKSKTVALKGKTAGR---------PAKAAKTSVKAA--------------PGKKAAPVA--------------------------LKKAK   211
 15281598|Fritillaria_liliacea -------------------------------------PAFAPVPVARDEPAAKPA-----------------------------------------KAKAPKEKKASVAKKPAL--------HPTYLEMISEAIASLKERTGSSQYAIAKFVEDKHKS---HL---PANFKKLLLVQLRKL-TAAGKLTKVK---------NSYKISAKPT---------------PAAKPKSAAVKPKSTXSK-LKSA------------------AKKVKKAAVKPKPKSA------------------------------AVKPK----------------APAVNMKSKPAALKPNTVTKSKTVALKGKTAGR---------PAKAAKTSVKAA--------------PGKKAAPVA--------------------------LKKAK   211
      55626042|Pan_troglodytes --------------------------MLFAGYYILRFSVVMSETVPAASASAVPA-------------------------------------AMEKLPTKKRGRKPAGLTSASR-----KAPNLSVSKLITEALSVSQERVGMSLVALKKALAAAGYD--------VEKNNSRIKLSLKSL-VNKGILVQTR----GTGASGSFKLSKKVI----------------PKSTRSKAKKSVSAKTK-----------------------KLVLSRDSKSPKTAKT---------------------------NKRAKKPR--------------ATAPKKAVRSGRKAKGAKGSKQQQ------KSPVK------------ARASKSKLT---------QHHEVNVRKATSKK-------------------------------   223
         47480804|Homo_sapiens --------------------------MLFAGYYILRFSVVMSETVPAASASAGVA-------------------------------------AMEKLPTKKRGRKPAGLISASR-----KVPNLSVSKLITEALSVSQERVGMSLVALKKALAAAGYD--------VEKNNSRIKLSLKSL-VNKGILVQTR----GTGASGSFKLSKKVI----------------PKSTRSKAKKSVSAKTK-----------------------KLVLSRDSKSPKTAKT---------------------------NKRAKKPR--------------ATTPKTVRSGRKAKGAKGKQQQ--------KSPVK------------ARASKSKLT---------QHHEVNVRKATSKK-------------------------------   221
            87670|Homo_sapiens --------------------------------------MSETVPAASASAGLAAM---------------------------------------EKLPTKKRGRKPAGLISASR-----KVPNLSVSKLITEALSVSQERVGMSLVALKKALAAAGYD--------VEKNNSRIKLSLKSL-VNKGILVQTR----GTGASGSFKLSKKVI----------------PKSTRSKAKKSVSAKTK-----------------------KLVLSRDSKSPKTAKT---------------------------NKRAKKPR--------------ATTPKTVRSGRKAKGAKGKQQQ--------KSPVK------------ARASKSKLT---------QHHEVNVRKATSKK-------------------------------   207
           184084|Homo_sapiens --------------------------------------MSETVPAASASAGVAAM---------------------------------------EKLPTKKRGRKPAGLISASR-----KVPNLSVSKLITEALSVSQERVGMSLVALKKALAAAGYD--------VEKNNSRIKLSLKSL-VNKGILVQTR----GTGASGSFKLSKKVI----------------PKSTRSKAKKSVSAKTK-----------------------KLVLSRDSKSPKTAKT---------------------------NKRAKKPR--------------ATTPKTVRSGRKAKGAKGKQKQ--------KSPVK------------ARASKSKLT---------QHHEVNVRKATSKK-------------------------------   207
         20544168|Homo_sapiens --------------------------------------MSETVPAASASAGVAAM---------------------------------------EKLPTKKRGRKPAGLISASR-----KVPNLSVSKLITEALSVSQERVGMSLVALKKALAAAGYD--------VEKNNSRIKLSLKSL-VNKGILVQTR----GTGASGSFKLSKKVI----------------PKSTRSKAKKSVSAKTK-----------------------KLVLSRDSKSPKTAKT---------------------------NKRAKKPR--------------ATTPKTVRSGRKAKGAKGKQQQ--------KSPVK------------ARASKSKLT---------QHHEVNVRKATSKK-------------------------------   207
         13430890|Mus_musculus ----------------------------------------MSETAPAAPAAPAPA-----------------------------------------EKTPVKKKARKAAGGAKR-----KTSGPPVSELITKAVAASKERSGVSLAALKKALAAAGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFKLNKKAA----------------SGEAKPKAKRAGAAKAK-KPAGAAK---------------KPKKAAGTATAKKSTK-------------------------KTPKKAKKPA-------------AAAGAKKAKSPKKAKATKAKKAPKSPAKAKTVKPKA----------AKPKTSKPKAA--------------KPKKTAAKK------------------------------K   219
    18959218|Rattus_norvegicus ----------------------------------------MSETAPAAPAAPAPA-----------------------------------------EKTPIKKKARKAAGGAKR-----KASGPPVSELITKAVAASKERSGVSLAALKKALAAAGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFKLNKKAA----------------SGEAKPKAKKAGAAKAK-KPAGAAK---------------KPKKATGTATPKKSTK-------------------------------KTPK-------------KAKKPAAAAGAKKAKSPKKAKATKAKKAPKSPAKAR---------AVKPKAAKPKTS---------KPKAAKPKKTAAKK-------------------------K-----   219
      55626046|Pan_troglodytes ----------------------------------------MSETAPAAPAAPAPA-----------------------------------------EKTPVKKKARKSAGAAKR-----KASGPPVSELITKAVAASKERSGVSLAALKKALAAAGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFKLNKKAA----------------SGEAKPKAKKAGAAKAK-KPAGAAK---------------KPKKATGAATPKKSAK-------------------------KTPKKAKKPA-------------AAAGAKKAKSPKKAKAAKPKKAPKSPAKAKAVKPKA----------AKPKTAKPKAA--------------KPKKAAAKK------------------------------K   219
          4885379|Homo_sapiens ----------------------------------------MSETAPAAPAAPAPA--------------------------------------EKTPVKKKARKSAGAAKRKAS--------GPPVSELITKAVAASKERSGVSLAALKKALAAAGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFKLNKKAA----------------SGEAKPKAKKAGAAKAK-KPAGAAK---------------KPKKATGAATPKKSAK--------------------KTPKK-----AKKPA-------------AAAGAKKAKSPKKAKAAKPKKAP--------KSPAK-------AKAVKPKAAKPKTA--------------KPKAAKPKK---------------AAAKKK----------   219
           356168|Homo_sapiens -----------------------------------------SETAPAAPAAPAPA--------------------------------------EKTPVKKKARKSAGAAKRKAS--------GPPVSELITKAVAASKERSGVSLAALKKALAAAGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFKLNKKAA----------------SGEAKPKAKKAGAAKAK-KPAGAAK---------------KPKKATGAATPKKSAK--------------------KTPKK-----AKKPA-------------AAAGAKKAKSPKKAKAAKPKKAP--------KSPAK-------AKAVKPKAAKPKTA--------------KPKAAKPKK---------------AAAKKK----------   218
       92378|Rattus_norvegicus ----------------------------------------MSETAPAAPAAPAPA-----------------------------------------EKTPIKKKARKAAGGAKR-----KASGPPVSELITKAVAASKERSGVSLAALKKALAAAGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFKLNKKAA----------------SGEAKPKAKKAGAAKAK-KPAGAAK---------------KPKKATGTATPKKSTK--------------------KTPKK-----AKKPA-------------AGAKKAKSPKKAKATKAKKAPKS--------PAKAR---------AVKPKAAKPKTS--------------KPKAAKPKK---------------TAAKKK----------   217
        13540395|Pisum_sativum -------------------------------------SEEPTTVAVEQPIVEEPE-------------------------AVDTLPPVVNESEEPTAKPKKAPKEPKAKKAPAK-----PRTHPTYEEMVKEAIVALKERNGSSQYAIAKFIEEKHTQ-------LPSNFKKLLLVQIKKL-VASGKLVKVK---------ASYKLPAKSS-AAKPAKKPAAAKSKAKPKAKAATKSKAKPAAK-AKPAAKAKPAAKAKPAAKAKPAAKAKPAAKAKPAAKAK-----------PAAKPVKTAAAKPAAKAKPAAKPK-----------AAAKAKPAAKAKPAAKAKPAAKPAKAARTSTRTSPAAA-----AAAPKPAAKKAAPVKKTPVKAAAKAKTAKSPAKKAAAKR----------------------------GKK   301
        13540391|Pisum_sativum -------------------------------------SEEPTTVAVEQPIVEEPE-------------------------AVDTLPPVVNESEEPTAKPKKAPKEPKAKKAPAK-----PRTHPTYEEMVKEAIVALKERNGSSQYAIAKFIEEKHKQ-------LPSNFKKLLLVQIKKL-VASGKLVKVK---------ASYKLPAKSSAAKPAKKPAAAAKSKAKPKAKAATKSKAKPAAK-AKPAAKAKPAAKAKPAAKAKPAAKAKPAAKAKPAAKPV-----------------KTAAAKPAAKAKPAAKPK-----------AAAKAKPAAKAKPAAKAKPAAKPAKAARTSTRTSPAAA-----AAAPKPAVKKAAPVKKTPVKAAAKAKTAKSPAKKAAAKR----------------------------GKK   296
         21465097|Pisum_fulvum -------------------------------------SEEPTTVAVEQPIVEEPE-------------------------AVDTLPPVVNESEEPTAKPKKAPKEPKAKKAPAK-----PRTHPTYEEMVKEAIVALKERNGSSQYAIAKFIEEKHKQ-------LPSNFKKLLLVQIKKL-VASGKLVKVK---------ASYKLPAKSS-AAKPAKKPAAAKSKAKPKAKAATKSKAKPAAK-AKPAAKAKPAAKAKPAAKAKPAAKAKPAAKAKPAAKPV-----------------KTAAAKPAAKAKPAAKPK-----------AAAKAKPAAKAKPAAKAKPAAKPAKAARTSTRTSPAAA-----AAAPKPAAKKAAPVKKTPVKAAAKAKTAKSPAKKAAAKR----------------------------GKK   295
        21465095|Pisum_sativum -------------------------------------SEEPTTVAVEQPIVEEPE-------------------------AVDTLPPVVNESEEPTAKPKKAPKEPKAKKAPAK-----PRTHPTYEEMVKEAIVALKERNGSSQYAIAKFIEEKHKQ------L-PSNFKKLLLVQIKKL-VASGKLVKVK---------ASYKLPAKSS-AAKPAKKPAAAKSKAKPKAKAATKSKAKPAAK-AKPAAKAKPAAKAKPAAKAKPAAKAKPAAKAKPAAKPV-----------------KTAAAKPAAKAKPAAKPK-----------AAAKAKPAAKAKPAAKAKPAAKPAKAARTSTRTSPAAA-----AAAPKPAAKKAAPVKKTPVKAAAKAKTAKSPAKKAAAKR----------------------------GKK   295
        13540393|Pisum_sativum -------------------------------------SEEPTTVAVEQPIVEEPE-------------------------AVDTLPPVVNESEEPTAKPKKAPKETKAKKAPAK-----PRTHPTYEEMVKEAIVALKERNGSSQYAIAKFIEEKHKQ-------LPSNFKKLLLVQIKKL-VASGKLVKVK---------ASYKLPAKSSAAKPAKKPAAAAKSKAKPKAKAATKSKAKPAAK-AKPAAKAKPAAKAKPAAKAKPAAKAKPAAKAKPAAKPV-----------------KTAAAKPAAKAKPAAKPK-------------AAAKAKPAAKAKPAAKPAKAARTSTRTSPAAAAAAP---------KPAAKKAAPVKKTPVKAAAKAKTAKSPAKKAAAKR----------------------------GKK   290
       13540403|Lens_culinaris -------------------------------------SEEPTTVAVEQPIVEEQA-------------------------AVDTLPPVVNESEEPTAKPKKAAKEPKAKKAPAK-----PRTHPTYEEMVKDAIVSLKEKNGSSQYAIAKFIEEKQKQ-------LPSNFKKLLLVQIKKL-VASGKLVKVK---------ASYKLPAKSS-APKPAKKPAASKPKAKPKAKPAAKSKAKPAAK-AKPAAKAKPAAKAKPAAKAKPAAKSMPAAKAKPAAKTA---------------AVAKAKPAAKAKPAAKAKPA-------------AKAKPAAKAKPAAKAKPAAKPAKAARTSTRTSPGTRAAAPKPAAKKAAPAKKAPVKA-------AAKTAKSPAKKAAAKR----------------------------GKK   293
       13540405|Lens_culinaris -------------------------------------SEEPTTVAVEQPIAEEQA-------------------------AVDTLPPVVNESEEPTAKPKKAAKEPKAKKAPAK-----PRTHPTYEEMVKDAIVSLKEKNGSSQYAIAKFIEEKQKQ-------LPSNFKKLLLVQIKKL-VASGKLVKVK---------ASYKLPAKSS-APKPAKKPAASKPKAKPKAKPAAKSKAKPAAK-AKPAAKAKPAAKAKPAAKAKPAAKAKPAAKAKPAAKTA---------------AVAKAKPAAKAKPAAKAKPA-------------AKAKPAAKAKPAAKAKPAAKPAKAARTSTRTSPGTRAAAPKPAAKKAAPAKKAPVKA-------AAKTAKSPAKKAAAKR----------------------------GKK   293
       30420974|Lens_nigricans -------------------------------------SEEPTTVAVEQPIVEEQA-------------------------AVDTLPPVVNESEEPTAKPKKAAKEPKAKKAPAK-----PRTHPTYEEMVKDAIVSLKEKNGSSQYAIAKFIEEKQKQ-------LPSNFKKLLLVQIKKL-VASGKLVKVK---------ASYKLPAKSS-APKPDKKPAASKSKAKPKAKPAAKLKAKPAAK-AKPVAKAKPVAKAKPAVKAKPAAKAKPAAKAKPAAKTA---------------AVAKVKPAAKAKPAAKAKPA-------------AKAKPAAKAKPAAKAKLAAKPAKAARTSTRTSPGTRAAAPKPAAKKAAPAKKAPVKA-------AAKTAKSPAKKAAAKR----------------------------GKK   293
       13540401|Lens_culinaris -------------------------------------SEEPTTVAVEQPIVEEQA-------------------------AVDTLPPVVNESEEPTAKPKKAAKEPKAKKAPAK-----PRTHPTYEEMVKDAIVSLKEKNGSSQYAIAKFIEEKQKQ-----L--PSNFKKLLLVQIKKL-VASGKLVKVK---------ASYKLPAKSS-APKPAKKPAASKPKAKPKAKPAAKSKAKPAAK-AKPAAKAKPAAKAKPAAKAKPAAKAKPAAKAKPAAKAK---------------------------PAAKAKPA-------------AKAKPAAKAKPAAKAKPAAKPAKAARTSTRTSPGTRAAAPKPAAKKAAPAKKAPVKA-------AAKTAKSPAKKAAAKR----------------------------GKK   281
         121924|Xenopus_laevis ---------------------------------------MTETAATETTPAAPPA---------------------------------------EPKQKKKQQPKKAAGGAKAK-----KPSGPSASELIVKSVSASKERGGVSLAALKKALAAGGYN--------VERNNSRLKLALKAL-VTKGTLTQVK----GSGASGSFKLNKKQL-----------ETKVKAVAKKKLVAPKAKKPVA-----------------------AKKKPKSPKKPKKVSA----------------------------AAAKSPK-------------KAKKPVKAAKSPKKPKAVKPKKVTKSPAKKATKPKA----------AKAKIAKPKIA---------KAKAAKGKKAAAKK-------------------------------   221
         296140|Xenopus_laevis -------------------------------------MAETASTETTPAAPPAEP-----------------------------------------KQKKKQQPKKAAGGAKAK-----KPSGPSASELIVKSVTASKERGGVSLAALKKALAAGGYD--------VERNNSRLKLALKAL-VTKGTLTQVK----GSGASGSFKLNKKQL-----------ETKVKAVAKKKLVAPKAKKPVT-----------------------AKKKPKSPKKPKKVSA----------------------------AAAKSPK-------------KAKKPVKAAKSPKKPKAVKSKKVAKSPAKKATKPKA----------AKAKIAKPKIA---------KAKAPKGKKAAAKK-------------------------------   221
       51703456|Xenopus_laevis -------------------------------------MAETASTETTPAAPPAEP-----------------------------------------KQKKKQQPKKAAGGAKAK-----KPSGPSASELIVKSVTASKERGGVSLAALKKALAAGGYD--------VERNNSRLKLALKAL-VTKGTLTQVK----GSGASGSFKLNKKQL-----------ETKVKAVAKKKLVAPKAKKPVT-----------------------AKKKPKSPKKPKKVSA----------------------------AAAKSPK-------------KAKKPVKAAKSPKKPKAVKSKKVAKSPAKKATKPKA----------AKAKIAKPKIA-----------KAAKGKKAAAKK-------------------------------   219
         121923|Xenopus_laevis ------------------------------------MAETASTETTPAAPPAEPK-----------------------------------------QKKKKQQPKKAAGGAKAK-----KPSGPSASELIVKSVSASKERGGVSLAALKKALAAGGYD--------VERNNSRLKLALKAL-VTKGTLTQVK----GSGASGSFKLNKKQL-----------ETKVKAVAKKKLVAPKAKKPVT-----------------------AKKKPKSPKKPKKVSA----------------------------AAAKSPK-------------KAKKPVKAAKSPKKPKAVKSKKVTKSPAKKATKPKA----------AKAKIAKAKAA--------------KGKKAAAKK-------------------------------   217
         56205292|Mus_musculus --------------------------------------MSETAPAASSTLVPAPV----------------------------------------EEKPSSKRRGKKPGLAPAR-----KPRGFSVSKLIPEALSTSQERAGMSLAALKKALAAAGYD--------VEKNNSRIKLALKRL-VNKGVLVQTK----GTGASGSFKLSKKAA----------------SGNDKGKGKKSASAKAK-----------------------KMGLPRASRSPKSSKT------------------------------KAVKK-------------PKATPTKASGSGRKTKGAKGVQQRKSPAKARAANPN---------SGKAKMVMQKTD---------------LRKAAGRK-------------------------------   209
           297754|Mus_musculus --------------------------------------MSETAPAASSTLVPAPV-----------------------------------------EKPSSKRRGKKPGLAPAR-----KPRGFSVSKLIPEALSTSQERAGMSLAALKKALAAAGYD--------VEKNNSRIKLALKRL-VNKGVLVQTK----GTGASGSFKLSKKAA----------------SGNDKGKGKKSASAKAK-----------------------KMGLPRASRSPKSSKT------------------------KAVKKPKATPT-------------KASGSGRKTKGAKGVQQRKSPAK--------ARAAN-------PNSGKAKMVMQKTD---------------LRKAAGRK-------------------------------   208
          6754114|Mus_musculus --------------------------------------MSETAPAASSTLVPAPV-----------------------------------------EKPSSKRRGKKPGLAPAR-----KPRGFSVSKLIPEALSTSQERAGMSLAALKKALAAAGYD--------VEKNNSRIKLALKRL-VNKGVLVQTK----GTGASGSFKLSKKAA----------------SGNDKGKGKKSASAKAK-----------------------KMGLPRASRSPKSSKT-------------------KAVKKP-----KATPT-------------KASGSRRKTKGAKGVQQRKSPAK--------ARAAN-------PNSGKAKMVMQKTD---------------LRKAAGRK-------------------------------   208
     6981006|Rattus_norvegicus --------------------------------------MSETAPAASSTLVPAPV-----------------------------------------EKPATKRRGKKPGMATAR-----KPRGFSVSKLIPEALSMSQERAGMSLAALKKALAAAGYD--------VEKNNSRIKLALKRL-VNKGVLVQTK----GTGASGSFKLSKKAA----------------SGNDKGKGKKSASAKAK-----------------------KLGLSRASRSPKSSKT----------------------------KVVKKPK---------------ATPTKGSGSRRKTKGAKGLQQRKSPAKARATNSN---------SGKSKMVMQKTD---------------LRKAAGRK-------------------------------   208
    27530991|Drosophila_yakuba --------------------------------------MSDSAVATSASPVAAPS----------------------------------ATVEKKVAQKKASGSAGTKAKKANA-----APSHPPTQQMVDASLKNLKERGGSSLLAIKKYITATYKC---D----AQKLAPFIKKYLKSA-VVNGKLIQTK----GKGASGSFKLSASAK-----------KDKDKDPKAKSRVLSAEKKVES-KKVASKKTGASSK---------KTAAGAADKKPNAKKA-------------------VATKKTAEKKKTEKPK------------AKDAKKTGIVKSKPAATKTKATATAAKSKATAAKAPK---------AKPAASAKPKKT-AKKAAVSATAKKPKAKTTAAKK-------------------------------   260
    38564154|Drosophila_yakuba --------------------------------------MSDSAVATSASPVAAPS----------------------------------ATVEKKVAQKKASGSAGTKAKKANA-----APSHPPTQQMVDASIKNLKERGGSSLLAIKKYITATYKC---D----AQKLAPFIKKYLKSA-VVNGKLIQTK----GKGASGSFKLSASAK-------------KDKDPKAKSRVLSAEKKVES-KKVASKKTGASSK---------KTAAGAADKKPKAKKA------------------------------VATKK---------TAEKKKTEKAKAKDAKKTGIVKSKPAATKAKATATAAKSK-------ATAAKAPKAKPAASTKPKKTAKTAAVSATAKKPKAKT---------------------TAAKK-----   258
 38564159|Drosophila_teissieri --------------------------------------MSDSAVATSASPVAAPS----------------------------------ATVEKKVAQKKASGSTGTKAKKATA-----TPSHPPTQQMVDASIKNLKERGGSSLLAIKKYITATYKC---D----AQKLAPFIKKYLKSA-VVNGKLIQTK----GKGASGSFKLSASAK-------------KDKDPKAKSRVLSAEKKVES-KKVASKKTGASSK---------KTAAGAADKKPKVKKA------------------------------VATKK---------TAEKKKTEKAKAKDAKKTGIVKSKPAATKAKATAAKSKAA---------AAKAPKAKPAASAKPKKTAKKAAVSATAKKPKAKT------TAAKK--------------------   256
    2495137|Drosophila_virilis -------------------------------------MSDSAVATSASPVIAQAA------------------------------------SGEKKVSTKKGSSTPESKKSTAA-----PPSHPPTQQMVDASIKNLKERGGSSLLAIKKYIGATYKC---D----AQKLAPFIKKYLKNA-VANGNVIQTK----GKGASGSFKLSASAN-------------KDAKPKASAVEKKTKKVNAS-AARATKS---------------KSSTSTTKKAAGAADK-------------------KLSKSAAAKKNVEKKK-------------ADKEKAKDAKKTGTIKAKPTTAKAKSSATKPKTPKP---------KTTSAKPKKVVS------------ATTPKKTAVKKPKAKTASATKK--------------------   250
   11386768|Drosophila_virilis -------------------------------------MSDSAVATSASPVIAQAA------------------------------------SGEKKVSTKKAAATPKSKKSTAA-----PPSHPPTQQMVDASIKNLKERGGSSLLAIKKYIGATYKC---D----AQKLAPFIKKYLKNA-VANGKLIQTK----GKGASGSFKLSRSAK-------------KDPKPKASAVEKKTKKVNAS-AARATKK---------------KSSTSTTKKAAGAADK-------------------KLSKSAPTKKSVEKKR-------------ADKAKAKDAKKTGTIKAKPTTAKAKSSATKPKTPKP---------KTKSAKPKKVVS------------ATTPKKTAVKKPKAKTASATKK--------------------   250
   11386769|Drosophila_virilis -------------------------------------MSDSAVATSASPVIVQAA------------------------------------SGEKKVSTKKAAATPKSKKSTAA-----PPSHPPTQQMVDASIKNLKERGGSSLLAIKKYIGATYKC---D----AQKLAPFIKKYLKNA-VANGKLIQTK----GKGASGSFKLSRSAK-------------KDAKPKASAVEKKTKKVNAS-AAAATKRSSSTSTTKKAA----GAADKKLSKSAAAKKN------------------------------VEKKK-------------ADKEKAKDAKKTGTIKAKLTTAKAKSSATKPKTPKP---------KTTSAKPKKVVS------------ATTPKKTAVKKPKAKTASATKK--------------------   250
      454119|Chironomus_thummi -------------------------------------MSDPAVEVAPTTPVASPA-----------------------------------------KAKKEKKPKTDKVKKPKA-----PRTHPPVSEMVVNAVKTLKERGGSSLQAIKKFLVAQYKV-------DTDKLAPFIKKFLKSA-VEKGQLLQTK----GKGASGSFKLPVATK-----------KEKVVKPKKVAAEKKPKKAAAK-PKNAGEKKVKKTIAKKP-----KAAAATKIKKPIAKTT-----------------KKTVAAKPVVKKVASKPK-------------ASPKPKAAPKPKVADKPKKA-----------VAPKA---------KKPAAEKKPKAA----------------KKPAAKK------------------------------A   234
      535593|Chironomus_thummi -------------------------------------MSDPAVEVAPTTPVASPA-----------------------------------------KAKKEKKPKTDKPKKPKA-----PRTHPPVSEMVVNAVKTLKERSGSSLQAIKKFLVAQYKV-------DTDKLAPFIKKFLKSA-VEKGQLLQTK----GKGASGSFKLPVAAK-----------KEKVVKPKKVAAEKKPKKAAAK-PKNAGEKKVKKTIAKKP-----KAAAATKIKKPVAKTT-----------------KKTVTAKPVAKKAVPKPK-------------VAPKPKAAPKPKVAAKPKKA-----------VAPKA---------KKPVAEKKPKAT----------------KKPAAKK------------------------------A   234
      535594|Chironomus_thummi -------------------------------------MSDPAVEVARTTPVASPA-----------------------------------------KAKKEKKPKTDKPKKPKA-----PRTHPPVSEMVVNAVKTLKERGGSSLQAIKKFLVAQYKV-------DTDKLAPFIKKFLKSA-VEKGQLLQTK----GKGASGSFKLPVAAK----KEKVVKGKKVAAEKKPKKAAAKPKNAGEKKVKKTIAKKPKAAAATKIKKPVAKTTKKTVTAKPVAKKA------------------------------APKPK-------------VAPKPKAAPKPKVAAKPKKA-----------VAPKA---------KKPVAEKKPKAA----------------KKPAAKK------------------------------A   234
    2232182|Chironomus_tentans -------------------------------------MSDPAVEVTPAVPVASPA-----------------------------------------KAKKEKKPKSDKPKKPKA-----PRTHPPVSEMVVNAVKTLKERGGSSLQAIKKFLVAQYKV-----D--VDKLAPFIKKFLKSA-VEKGQLLQTK----GKGASGSFKLPAAAK-----------KEKVVKKPTKTAAEKKPKKAAA-KPKKAGE---------------KKVKKTIAKKPKAAAA-------------------AKKVKKPVAKTTKKPA-------------AAKPAAKKAAPKPKAAPKPKATKKETKPKKAAAPKA---------KKPAAEKKPKAA----------------KKPAAKK-------------------------A-----   233
     729659|Chironomus_tentans -------------------------------------MSDPAVEVTPAVPVASPA-----------------------------------------KAKKEKKPKSDKPKKPKA-----PRTHLPVSDMVVNAVKTLKERGGSSVQAIKKFLVAQYKV-----D--VDKLSPFIKKYLKSA-VEKGQLLQTK----GKGASGSFKLPAAAK-----------KEKVVKKPKKVAEKKPKKAAAP-KPKKAGE---------------KKVKKTIAKKPKAATA--------------------TKIKKPVAKTTKKPA-------------AAKPAAKKAAPKPKAAPKPKAAKKETKPKKAAAPKA---------KKPAVEKKPKAA----------------KKPAAKK-------------------------A-----   232
     729660|Chironomus_tentans -------------------------------------MSDPAVEVTPAVPVASPA-----------------------------------------KAKKEKKPKSDKPKKPKA-----PRTHPPVSEMVVNAVKTLKERGGSSLQAIKKFLVAQYKV-----D--VDKLAPFIKKYLKSA-VEKGQLLQTK----GKGASGSFKLPAAAK----------KEKVVKKPTKAAAEKKPKKAAAK-PKKAGE----------------KKVKKTIAKKPKAAAA--------------------TKIKKPVAKTTKKPA-------------AAKPAAKKAAPKPKAAPKPKAAKTETKPKRAAAPKA---------KKPAAEKKPKAA----------------KKPAAKK-------------------------A-----   232
      454121|Chironomus_thummi -------------------------------------MSDSAVDVAPTTPVASPA-----------------------------------------KAKKEKKPKTDKPTKPKA-----PKTHPPVSEMVVNAVKTLKERGGSSLQAIKKFLVAQYKV-----D--TDKLAPFIKKFLKSA-VEKGQLLQTK----GKGASGSFKLPAAAK--------KEKVVKPKVAAVKKVAAKPKKAGVK-KTIAKKAKAATATKIKKPVA--KTTKKPAAAKPVTKKA------------------------------TPKPK-------------AAPKAKVAPKPKVAAKPKKA-----------AAPKA---------KKPAAEKKPKAA----------------KKPAAKK-------------------------A-----   227
     2232176|Chironomus_thummi -------------------------------------MSDPAIEVAPTTPVASPA-----------------------------------------KAKKEKKPKADKPTKPKA-----PKTHPPVSEMVVNAVKTLKERGGSSLQANKKFLVAQYKV-----D--TDKLAPFIKKFLKSA-VEKGQLLQTK----GKGASGSFKLPAAAK-------------KEKGVKPKVAAVKKVTAKPK-KAGVKKTIAKKP----------KAATATKIKKPVAKTT-----------------KKPAAAKPVVKKVAPKPK-------------AAPKAKVAPKPKVATKPKKA-----------ASPKA---------KKPAAEKKPKAV----------------KKPAAKK-------------------------A-----   227
     2232178|Chironomus_thummi --------------------------------------MSDPAVEVAPVPVASPA-----------------------------------------KAKKEKKPKTDKPTKPKA-----PKSHPPVSEMVVNAVKTLKERGGSSLQAIKKFLVAQYKV-----D--TDKLAPFIKKFLKSA-VEKGQLLQTK----GKGASGSFKLPAAAK--------KEKVVKPKVTAVKKVTAKPKKASVK-KTIAKKP---------------KAATATKIKKPVAKTT-----------------KKPATAKPVTKKVAPKPK-------------ATPKPKAAPKPKVADKPKKA-----------VAPKA---------KKSAAEKKPKAA----------------KKPAAKK-------------------------A-----   226
          64771|Xenopus_laevis ------------------------------------MTATTETAPVAPPAEPAAA-----------------------------------------KKTKKQQPKKVAGGAKAK-----KPSGPSASELIVKAVSSSKERSGVSLAALKKALAAGGYD--------VDKNNSRLKLALKAL-VTKGTLTQVK----GSGASGSFKLNKKQL----------------ETKDKAAKKKPAAPKAK-KTAAG-----------------AKKAPKSPKKPKKVSA-----------------------------AAKSPK-------KVKKLAKAAKSPKKPKAVKAKKVAKSPAKKATKPKTAKSPAK------------AKVAKPKAA--------------KAKKPAPKK-------------------------------   220
       52078446|Xenopus_laevis -------------------------------------MAATTESAPVAPPAEPAA----------------------------------------AKKTKKQQPKKVAGGAKAK-----KPSGPSASELIVKAVSASKERSGVSLAALKKALAAGGYD--------VDKNNSRLKLALKAL-VTKGTLTQVK----GSGASGSFKLNKKQP-----------ETKDKAAKKKPAAPKAKKPAAG-----------------------AKKAPKSPKKPKKVSA-----------------------AAKSPKKVKKPA-------------KAAKSPKKPKAVKAKKVAKSPAKKATKPKTAKSPAK------------AKVAKPKAA--------------KAKKPAPKK-------------------------------   220
          70670|Xenopus_laevis -------------------------------------TATTETAPVAPPAEPAAA-----------------------------------------KKTKKQQPKKVAGGAKAK-----KPSGPSASELIVKAVSSSKERSGVSLAALKKALAAGGYD--------VDKNNSRLKLALKAL-VTKGTLTQVK----GSGASGSFKLNKKQL----------------ETKDKAAKKKPAAPKAK-KTAAG-----------------AKKAPKSPKKPKKVSA-----------------------------AAKSPK-------KVKKLAKAAKSPKKPKAVKAKKVAKSPAKKATKPKTAKSPAK------------AKVAKPKAA--------------KAKKPAPKK-------------------------------   219
      62441|Anas_platyrhynchos ---------------------------------------MSETAPVAAPAVSAPG-----------------------------------------AKAAGKKPKKAAGGSKAR-----KPAGPSVTELITKAVAASKERKGLSLAALKKALAAGGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VGKGTLVQTK----GTGASGSFKLNKKPG------------ETKEKATKKKPAAKPKKPAAK-KPASAAKK--------------PKKAAAVKKSPKKAKK---------------------------PAAAATKK-------------AAKSPKKAAKAGRPKKAAKSPAKAK------AVKPK---------AAKPKAAKPKAA--------------KAKKAAPKK------------------------------K   218
        86061|Cairina_moschata ---------------------------------------MSETAPVAAPAVSAPG-----------------------------------------AKAAGKKPKKAAGGSKAR-----KPAGPSVTELITKAVAASKERKGLSLAALKKALAAGGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VGKGTLVQTK----GTGASGSFKLNKKPG------------ETKEKATKKKPAAKPKKPAAK-KPASAAKK--------------PKKAAAVKKSPKKAKK---------------------------PAAAATKK-------------AAKSPKKAAKAGRPKKAAKSPAKAK------AVKPK---------AAKPKAAKPKAA--------------KAKKAAPKK-------------------------K-----   218
          121944|Gallus_gallus ---------------------------------------MSETAPVAAPAVSAPG-----------------------------------------AKAAAKKPKKAAGGAKPR-----KPAGPSVTELITKAVSASKERKGLSLAALKKALAAGGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFKLNKKPG------------ETKAKATKKKPAAKPKKPAAK-KPAAAAKK--------------PKKAAAVKKSPKKAKK---------------------------PAAAATKK-------------AAKSPKKATKAGRPKKTAKSPAKAK------AVKPK---------AAKSKAAKPKAA--------------KAKKAATKK-------------------------K-----   218
        50729210|Gallus_gallus ---------------------------------------MSETAPVAAPAVSAPG-----------------------------------------AKAAAKKPKKAAGGAKAR-----KPAGPSVTELITKAVSASKERKGLSLAALKKALAAGGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFKLNKKPG------------ETKEKATKKKPAAKPKKPAAK-KPAAAAKK--------------PKKAAAVKKSPKKAKK---------------------------PAAAATKK-------------AAKSPKKATKAGRPKKTAKSPAKAK------AVKPK---------AAKSKAAKPKAA--------------KAKKAATKK-------------------------K-----   218
     5726575|Nicotiana_tabacum ---------------------------------M-SATGEVENPAVEQPPAEAPT--------------------------------AENQPPATKKSVKEKKPRAPREKKPKS---AKTVTHPPYFQMIKEALLALNEKGGSSPYAIAKYTEDKHKD----EL--PANFRKILGLQLKNS-AAKGKLMKIK---------ASYKLSEAGK------------------KERITASTKKVPKAD-----------------------SKKKPRSTRSATATAK------------------------------------------------KTEVPKKAKLTQKPKKVGAKKAKK-------SAPAK------------AKQPKSIKS---------------PAAKRAKK----------------------------VAA   206
    23506611|Nicotiana_tabacum ----------------------------------MSATGKVESSAVEQPPAKAPK--------------------------------AEDQPPATKKSVKEKKPRAPREKKPKS---AKTVTHPPYFQMIKEALLALNEKGGSSPYAIAKYMEDKHKD------ELPANFRKILGLQLKNS-AAKGKLMKIK---------ASYKLSVAGK------------------KERTTASTKKVPKAD-----------------------TKKKPRSTRSTTATAK------------------------------KTEVA-------------KKAKPTQKPKKVGAKKIRK------------STPAK------------AKQPKSIKS---------------PAAKRAKK----------------------------VAA   206
    27529850|Nicotiana_tabacum ---------------------------------M-SRNWKSGDSAVEQPPAKAPK--------------------------------AEDQPPATKKSVKEKKPRAPREKKPKS---AKTVTHPPYFQMIKEALLALNEKGGSSPYAIAKYMEDKHKD----EL--PANFRKILGLQLKNS-AAKGKLMKIK---------ASYKLSVAGK------------------KERTTASTKKVPKAD-----------------------TKKKPRSTRSTTATAK------------------------------KTEVT-------------KKAKPTQKPKKVGAKKIRK------------STPAK------------AKQPKSIKS---------------PAAKRAKK----------------------------VAA   206
2582563|Caenorhabditis_elegans -------------------------------------MSDVAVAADTTETPAAPT-----------------------------KASKATKASKATKAPKATKAKTTKVPMVKA-----DAAHPPFINMVTEAISSIKDRKGPSRAAILKYITTKYTL-----GDQANKINAHLRKALNKG-LESNAFVQAS----GNGANGRFRLAEKTA-----------SVAKSPAAAKKDATGEKKATTTVAKKAATGE--------------KKATTTVAKKAATGEK------------------------KATTTVAKKAA-------------AGDKAKKTEVKVKKVKSPKKIAKSPVNKVTKSPVKK-------IAKSSSMKAAPKKA------------AAKPAKKAPAA---------------------------APEA   253
17558136|Caenorhabditis_elegan -------------------------------------MSDVAVAADTTETPAAPT-----------------------------KASKATKASKATKASKATKAKTTKVPMVKA-----DAAHPPFINMVTEAISSIKDRKGPSRAAILKYITTKYTL-----GDQANKINAHLRKALNKG-LESNAFVQAS----GNGANGRFRLAEKTA-----------SVAKSPAAAKKDATGEKKATTT-VAKKAATGE-------------KKATTTVAKKAATGEK------------------------KATTTVAKKAA-------------AGDKAKKTEVKVKKVKSPKKIAKSPVNKVTKSPVKK-------IAKSSSMKAAPKKA------------AAKPAKKAPAA--------------------------APEA-   253
         7432|Drosophila_hydei -------------------------------------MSDSVVAVSASPVTPQTA-----------------------------------SAEKKVAAKKPASASASKAKKTTA-----PPTHPPTQQMVDASIQNLKERGGSSLLAIKKYISATYKC---D----AQKLAPFIKKYLKNS-VANGKLIQTK----GKGASGSFKLSASSK---------------KEPKPKVSSVEKKSKKVT-SSAAAA----------------KKKTISATKKPKGVAD------------------KKLSKAVVTKKSVDKKK-------------AEKAKAKDAKKVGTIKAKPTTAKAKSSAPKPKTPKP---------KTTSAKPKKVVA------------AASPKKAAAKKPKAKTASATKK--------------------   249
         7438|Drosophila_hydei ---------------------------------------MSDSVVAVSASPVTPQ------------------------------TASAEKKVAAKKPASASASKAKKTTAPPT--------HPPTQQMVDASIQNLKERGGSSLLAIKKYISATYKC---D----AQKLAPFIKKYLKNS-VANGKLIQTK----GKGASGSFKLSASSK----------------KEPKPKVSSVEKKSKKV-TSSAAAA---------------KKKTISATKKPKGVAD------------------KKLSKAVVTKKSVDKKK-------------AEKAKAKDAKKVGTIKAKPTTAKAKSSAAKPKTPKP---------KTTSAKPKKVVA------------AASPKKAAAKK------PKAKTASAT---------KK-----   249
    31210435|Anopheles_gambiae -------------------------------------MADSAATEVPAAAAAAPA---------------------------------------ATAKSPKKPKAAAGPKKPKQ-----PAAHPPVNEMLLAAVKALNERNGSSLQAIKKYVAANYKA---D----VTKLATFLKKALKTA-VANGKLVQTK----GTGASGSFKLSAAAK----KPAVEKKKKAAAPKKSASAADKKKKTAAK-KPAGEKKAAAKKTTKKADGAAAKKPKAAAAKKPKAADG------------------------------AKKAA-------------KKPAAPKQKSTKPSKAAAAKPKAPKPKKAAAPAKKA---------AAPKKAAAPKKA-------------AAPKKAAAAK-------------------------K-----   249
    31210439|Anopheles_gambiae -------------------------------------MADSAATEVPAAAAAAPA---------------------------------------ATAKSPKKPKAAAGPKKPKQ-----PAAHPPVNEMLLAAVKALNERNGSSLQAIKKYVAANYKA---D----VTKLATFLKKALKTA-VANGKLVQTK----GTGASGSFKLSAAAK----KPAVEKKKKAAAPKKSASAADKKKKTAAK-KPAGEKKAAAKKTTKKADGAAAKKPKAAAAKKPKAADG------------------------------AKKAA-------------KKPAAPKQKSTKPSKAAAAKPKAPKPKKAAAPAKKA---------AAPKKAAAPKKA-------------AGPKKAAAAK-------------------------K-----   249
      297561|Chironomus_thummi ---------------------------------M-SDPAPEIEAPVEAAPVASPP------------------------------KGKKEKAPKAPKSPKAEKPKSDKPKKPKV-----APTHPPVSEMVVNAVTTLKERGGSSLIAIKKFVAAQYKV-----D--VEKLVPFIKKFLKSS-VAKGTLLQAK----GKGASGSFKLPPAAK-------------KVEKKPKKVPSTPKPKTTKP-KRVTGEK---------------KVVKKPAAKKPEAKKA-------------------TKAAKPATKKVVAKPA---------------SKKAAAPKPKAAKPAAKKPEAKKATKAAAKKPVA---------KPVAKKPAAKPA----------------KKPAAKK------------------------AK-----   244
      454117|Chironomus_thummi ----------------------------------MSDPAPEIEAPVEAAPVASPP------------------------------KGKKEKAPKAPKSPKAEKPKSDKPKKPKV-----APTHPPVSEMVVNAVTTLKERGGSSLIAIKKFVAAQYKV------D-VEKLVPFIKKFLKSS-VAKGTLLQAK----GKGASGSFKLPPAAK------------KVEKKPKKVPSTPKPKTTKPK-RVTGEK----------------KVVKKPATKKPEAKKA-------------------TKAAKPATKKVVAKPA-----------SKKAAAPKPKAAKPAAKKPEAKKAT--------KAAAK---------KSVAKPVAKKPA---------------AKKPAAKK----------------------AK-------   241
     729666|Chironomus_tentans ---------------------------------MSDPAQEVEAPVEAAPVASSPK----------------------------------GKKEKAPKAPKAEKPKSDKPKKPKA-----APTHPPVSEMVVNAITTLKERGGSSLIAIKKFVAAQYKV-----D--VEKLVPFIKKFLKAS-VAKGTLLQAK----GKGASGSFKLPPAAK-------------KVDKPKKAPATPKPKSTKPK-RVTGEK----------------KVVKKPAAKKPEAKKA-------------------TKAAKPAAKKVAAKPA-------------AKKAAAPKPKAAAKPKKEVKPKKE-------AKPKK-------AAAKPAKKPAAKPA----------------KKPAAKK------------------------AK-----   237
729665|Chironomus_pallidivitta --------------------------------------MSDPAQEVEAPVEAAPV---------------------------A--SSPKGKKEKAPKAPKAEKPKSDKPKKPKA-----APTHPPVSEMVVNAITTLKERGGSSLIAIKKFVAAQYKV-------DVEKLVPFIKKFLKAS-VAKGTLLQAK----GKGASGSFKLPPAAK-------------KVDKPKKAPAAPKPKSTNKR-VTGEK-----------------KVVKKPAAKKPEAKKA-------------------TKAAKPAAKKVAAKPA-------------AKKAAAPKPKPAAKPKKEVKPKE--------EAKPK---------KAAAKPAKPAAK--------------PAKKPAAKK------------------------AK-----   235
457118|Glyptotendipes_barbipes --------------------------------------MSDSAPEIETPVEEAPK----------------------------AASPAKSPAKSPGRAKKAKKDGSDKPKKPKA-----IPTHPPVSEMVVNALKTLNEKGGSSVIAIKKFLVATYKV---E----IEKLLPFIKKFLKGA-VLKGEVLQVK----GTGASGSFKMPPPAK---------KVDRPESAPKKKATKTKTRVERKE-KKVVAKKP--------------KPAVEKKAAKPAAKKA------------------------------AAKPA-----------AKKAAAKPAAKKPAAKASPKKAAAKP-------KAKPT---------PKKSTPAKPKAA---------------ARKPAKKS-------------------------K-----   233
 457124|Glyptotendipes_salinus --------------------------------------MSDSAPEIETPVEEAPK----------------------------AATPAKSPAKSPGRAKKAKKDGSDKPKKPKA-----IPTHPPVSEMVVNALKTLNEKGGSSVIAIKKFLVATYKV-----E--IEKLLPFIKKFLKGA-VLKGEVLQVK----GTGASGSFKMPPPAK----------------KVDKPEAAPKKKAPRPK-REIEKKEKKVVAKKP-------KPAVEKKAAKPAAKKA------------------------------VAKPA----------AKKAAAKPAAKEPAAKASPKKAAAKP--------KAKPT---------PKKSTAAKPKAA---------------AKKPAKKS-------------------------K-----   233
571480|Chlamydomonas_reinhardt -----------------------------------------------MADVAAPA-----------------------------------------PAKSPAAKKAAKAKKVAT--------HPPYITMVSEAILALKERDGSSIPAIKKWIDAKYGK-----DIHDKNYPKTLSLTLKTF-VKSGKLIKVK---------NSFKLSEEVK-----------KAAKKAATPKKAAAPKKEGAVK-KTKAPKKEGEKK----------PKSAKKAEKKPKKEGE---------------------------KKKAAKPA-------------KAEKKPKAAKPAKKTPTKKAAAKPKAEKKPKAAAKP-------KAEKKPKAAKPKAE-----------KKAKAAKPAAKKSAEKKPKAAKKA-------------------   232
2118977|Chlamydomonas_reinhard -----------------------------------------------MADVAAPA--------------------------------------------PAKSPAAKKAAKAKK-----VATHPPYITMVSEAILALKERDGSSIPAIKKWIDAKYGK-----DIHDKNYPKTLSLTLKTF-VKSGKLIKVK---------NSFKLSEEVK-----------KAAKKAATPKKAAAPKKEGAVK-KTKAPKKEGEKK----------PKSAKKAEKKPKKEGE---------------------------KKKAAKPA------------KAEKKPKAAKPAKKTTKKAAAKPKAEKKPKAAAKPKA---------EKKPKAAKPKAE-----------KKAKAAKPAAKKSAEKKPKAAKKA-------------------   231
      121945|Chironomus_thummi --------------------------------------MSDPAIEVAPVPVASPA-----------------------------------------KAKKEKKPKSDKPKKPKA-----PRTHPPVSDMIVNAIKTLKERGGSSVQAIKKFLVAQYKV-----D--TDKLSPFIKKYLKSA-VEKGQLLQTK----GKGASGSFKLPAAAK-----------KEKVVKKVTKKVTEKKPKKAVS-KPKTGE----------------KKVKKTIAKKPKVASA--------------------TKIKKPVAKTTKKPA------------AAKPTKKVAAKPKAAPKPKAAPKPKVAKPKKAAAPKA---------KKPAAEKKPKAA----------------KKPSAKK-------------------------A-----   231
      633704|Chironomus_thummi --------------------------------------MSDPAIEVAPVPVASPA-----------------------------------------KAKKEKKPKSDKPKKPKA-----PRTHPPVSDMIVNAIKTLKERSGSSVQAIKKFLVAQYKV-----D--TDKLSPFIKKYLKSA-VEKGQLLQTK----GKGASGSFKLPAAAK-----------KEKVVKKVTKKVTEKKPKKAVS-EPKTGE----------------KKIKKTIAKKPKVASA--------------------TKIKKPVAKTTKKPA------------AAKPSKKVVAKPKAAPKPKASPKPKVAKPKKAAAPKA---------KKPAAEKKPKAA----------------KKPAAKK-------------------------A-----   231
          4885381|Homo_sapiens ----------------------------------------MSETAPAETATPAPV--------------------------------------EKSPAKKKATKKAAGAGAAKR-----KATGPPVSELITKAVAASKERNGLSLAALKKALAAGGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFKLNKKAA-----------SGEAKPKAKKAGAAKAKKPAGA-TPKKAKKA--------------AGAKKAVKKTPKKAKK---------------------------PAAAGVKK-------------VAKSPKKAKAAAKPKKATKSPAKPKAVKPKAAKPKA----------AKPKAAKPKAA--------------KAKKAAAKK-------------------------K-----   226
      55626268|Pan_troglodytes ----------------------------------------MSETAPAETATPAPV--------------------------------------EKSPAKKKATKKAAGAGAAKR-----KATGPPVSELITKAVAASKERNGLSLAALKKALAAGGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFKLNKKAA----------------SGEAKPKAKKAGAAKAK-KLAGATPKKAKKA---------AGAKKAVKKTPKKAKK---------------------------PAAAGVKK-------------VAKSPKKAKAAAKPKKATKSPAKPKAVKPKAAKPKA----------AKPKAAKPKAA--------------KAKKAAAKK-------------------------K-----   226
         21426893|Mus_musculus ----------------------------------------MSETAPAETAAPAPV-----------------------------------------EKSPAKKKTTKKAGAAKR-----KATGPPVSELITKAVSASKERGGVSLPALKKALAAGGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFKLNKKAA-----------SGEAKPKAKKTGAAKAKKPAGA-TPKKPKKT--------------AGAKKTVKKTPKKAKK---------------------------PAAAGVKK-------------VAKSPKKAKAAAKPKKAAKSPAKPKAVKSKASKPKV----------TKPKTAKPKAA--------------KAKKAVSKK-------------------------K-----   223
         12860603|Mus_musculus ----------------------------------------MSETAPAETAAPAPV-----------------------------------------EKSPAKKKTTKKAGAAKR-----KATGPPVSELITKAVSASKERGGVSLPTLKKALAAGGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFKLNKKAA-----------SGEAKPKVKKTGAAKAKKPAGA-TPNKPKKT--------------AGAKKTVKKTPKKAKK---------------------------PAAAGVKK-------------VAKSPKKAKAAAKPKKAAKSPAKPK------AVKFK---------ASKPKVTKPKTA--------------KPKAAKAKK-----------------------AVS-----   220
         34328365|Mus_musculus ----------------------------------------MSETAPAAPAAPAPV----------------------------------------EKTPVKKKAKKTGAAAGKR-----KASGPPVSELITKAVAASKERSCVSLAALKKALAAAGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFKLNKKAA----------------SGEAKPKAKKAGAAKAK-KPAGAAK---------------KPKKATGAATPKKTAK-------------------------KTPKKAKKPA-------------AAAGAKKVSKSPKKVKAAKPKKAAKSPAKAKAPKAK---------ASKPKASKPKAT--------------KAKKAAPRK------------------------------K   221
         56205280|Mus_musculus ----------------------------------------MSETAPAAPAAPAPV----------------------------------------EKTPVKKKAKKTGAAAGKR-----KASGPPVSELITKAVAASKERSGVSLAALKKALAAAGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFKLNKKAA----------------SGEAKPKAKKAGAAKAK-KPAGAAK---------------KPKKATGAATPKKTAK-------------------------KTPKKAKKPA-------------AAAGAKKVSKSPKKVKAAKPKKAAKSPAKAKAPKAK---------ASKPKASKPKAT--------------KAKKAAPRK-------------------------K-----   221
           86288|Gallus_gallus ---------------------------------------MSETAPAAAPAVAXPA-----------------------------------------AKAAAKKPKKAAGGAKAR-----KPAGPSVTELITKAVSASKERKGLSLAALKKALAAGGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFRLSKKPG-----------EVKEKAPRKRTPAAKPKKPAAK-KPASAAKK--------------PKKAAAAKKSPKKAKK------------------------------PAAAA-------------TKKAAKSPKKATKAAKPKKAATA--------KSPAK-------AKAVKPKAAKPKAA--------------KPKAAKAKK---------------------AAAKK-----   220
        50728582|Gallus_gallus ---------------------------------------MSETAPAAAPAVAAPA-----------------------------------------AKAAAKKPKKAAGGAKAR-----KPAGPSVTELITKAVSASKERKGLSLAALKKALAAGGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFRLSKKPG-----------EVKEKAPRKRTPAAKPKKPAAK-KPASAAKK--------------PKKAAAAKKSPKKAKK------------------------------PAAAA-------------TKKAAKSPKKATKAAKPKKAATA--------KSPAK-------AKAVKPKAAKPKAA--------------KPKAAKAKK---------------------AAAKK-----   220
          121901|Gallus_gallus --------------------------------------MAETAPAAAPAAAPAPA-----------------------------------------AKAAAKKPKKAAGGAKAR-----KPAGPSVTELITKAVSASKERKGLSLAALKKALAAGGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFRLSKKPG-----------EGLEKAPKKKASAAKPKKAAAK-KPAAA-----------------AKKPKKAVAVKKSPKK------------------------------AKKPA-------------ASATKKSVKSPKKAAKPKKAVAAKSPAKAKAVKPKA----------AKPKAAKPKAA--------------KAKKAAAKK-------------------------K-----   219
        50729238|Gallus_gallus --------------------------------------MAETAPAAAPAAAPAPA-----------------------------------------AKAAAKKPKKAAGGAKAR-----KPAGPSVTELITKAVSASKERKGLSLAALKKALAAGGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFRLSKKPG-----------EGLEKAPKKKASAAKPKKAAAK-KPAAA-----------------AKKPKKAVAVKKSPKK------------------------------AKKPA-------------ASATKKSVKSPKKAAKPKKAVAAKSPAKAKAVKPKA----------AKPKVAKPKAA--------------KAKKAAAKK-------------------------K-----   219
        50728594|Gallus_gallus ---------------------------------------MSETAPAAAPDAPAPG-----------------------------------------AKAAAKKPKKAAGGAKAR-----KPAGPSVTELITKAVSASKERKGLSLAALKKALAAGGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFRLNKKPG-----------EVKEKAPRKRATAAKPKKPAAK-KPAAAAKK--------------PKKAAAVKKSPKKAKK---------------------------PAAAATKK-------------AAKSPKKAAKAGRPKKAAKSPAKAK------AVKPK---------AAKPKATKPKAA--------------KAKKTAAKK-------------------------K-----   219
         22770667|Homo_sapiens -------------------------------------MSETVPPAPAASAAPEKP-----------------------------------------LAGKKAKKPAKAAAASKK-----KPAGPSVSELIVQAASSSKERGGVSLAALKKALAAAGYD--------VEKNNSRIKLGIKSL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFKLNKKAS------------SVETKPGASKVATKTKATGAS-KKLKKA----------------TGASKKSVKTPKKAKK------------------------------PAATR-------------KSSKNPKKPKTVKPKKVAKSPAKAK------AVKPK---------AAKARVTKPKTA--------------KPKKAAPKK-------------------------K-----   215
      55626034|Pan_troglodytes -------------------------------------MSETVPPAPAASAAPEKP-----------------------------------------LAGKKAKKPAKAAAASKK-----KPAGPSVSELIVQAASSSKERGGVSLAALKKALAAAGYD--------VEKNNSRIKLGIKSL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFKLNKKAS------------SVETKPGASKVATKTKATGAS-KKPKKA----------------TGASKKSVKTPKKAKK------------------------------PAATR-------------KSSKNPKKPKIVKPKKVAKSPAKAK------AVKPK---------AAKAKVTKPKTA--------------KPKKAAPKK-------------------------K-----   215
    27686041|Rattus_norvegicus ------------------------------------MSETAPVPQPASVAPEKPA-------------------------------------------ATKKTRKPAKAAVPRK-----KPAGPSVSELIVQAVSSSKERSGVSLAALKKSLAAAGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VNKGTLVQTK----GTGAAGSFKLNKKAE--------------SKASTTKVTVKAKASGAAK-----------------------KPKKTAGAAAKKTVKT------------------------------PKKPK-------------KPAVSKKTSSKSPKKPKVVKAKKVAKSPAKAKAVKP--------KAAKVKVTKPKTP-------------AKPKKAAPKK------------------------------K   214
         21426823|Mus_musculus --------------------------------------MSETAPVAQAASTATEK-----------------------------------------PAAAKKTKKPAKAAAPRK-----KPAGPSVSELIVQAVSSSKERSGVSLAALKKSLAAAGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VNKGTLVQTK----GTGAAGSFKLNKKAE--------------SKAITTKVSVKAKASGAAK-----------------------KPKKTAGAAAKKTVKT------------------------------PKKPK-------------KPAVSKKTSKSPKKPKVVKAKKVAKSPAKAKAVKPK---------ASKAKVTKPKTP-------------AKPKKAAPKK-------------------------K-----   213
          5174449|Homo_sapiens ------------------------------------MSVELEEALPVTTAEGMAK-------------------------------------KVTKAGGSAALSPSKKRKNSKK-----KNQPGKYSQLVVETIRRLGERNGSSLAKI--YTEAKKVP-----WFDQQNGRTYLKYSIKAL-VQNDTLLQVK----GTGANGSFKLNRKKL----------------EGGGERRGAPAAATAPA-----------------------PTAHKAKKAAPGAAGS---------------------------RRADKKPA-------------RGQKPEQRSHKKGAGAKKDKGGKAKKT----AAAGG---------KKVKKAAKPSVP----------------KVPKGRK-------------------------------   213
      55621074|Pan_troglodytes -----------------------------------M-SVELEEALPVTTAEGMAK-------------------------------------KVTKAGGSAALSPSKKRKNSKK-----KNQPGKYSQLVVETIRRLGERNGSSLAKI--YTEAKKVP-----WFDQQNGRTYLKYSIKAL-VQNDTLLQVK----GTGANGSFKLNRKKL----------------EGGGERRGAPAAATAPA-----------------------PTAQKAKKAAPGAAGS---------------------------RRADKKPA-------------RGQKPEQRSHKKGAAAKKDKGGKAKK-----TAAAG---------GKKVKKAAKPSV---------------PKVPKGRK-------------------------------   213
85364|Strongylocentrotus_purpu ----------------------------------------------------------------------------------------------------MAAEQKKVAKKPRA-----KPAHPSSSEMVLAAITALKERGGSSAQAIRKYIEKNYTV-------DIKKQAIFIKRALITG-VEKGTLVQVK----GKGASGSFKLGKKKE------------GKSDAQKARDAAKKAKLAAKK-----------------------KEAKEKKAARSKAKKE----------------------------KLAAKKA-------------SKKTTKKVKKPAAKKAKKPAAKKAAKKPAAKKPAAKKAAAKPAPAKKAAKKPAAKKA-----------AKKVAKKPAAKK---------------------------AAKK   211
47551089|Strongylocentrotus_pu -------------------------------------------------------------------------------------------------MAAEQKKVAKKPRAKPA--------HPSSSEMVLAAITALKERGGSSAQAIRKYIEKNYTV---D----IKKQAIFIKRALITG-VEKGTLVQVK----GKGASGSFKLGKKKE-------------GKSDAQKAPDAAKKAKLAAK-KKEAKEK---------------KAARSKAKKEKLAAKK-----------------ASKKTTKKVKKPAAKKAK-------------KPAAKKAAKKPAAKKPAAKKAAA--------KPAPA---------KKAAKKPAAKKA-----------AKKVAKKPAAKK------AAKK---------------------   211
          64775|Xenopus_laevis --------------------------------------MAEAAESAPAPPPAEPA-------------------------------------AKKKKQQPKKAAAARGAAKSKK-----PSSGPSVSEQIVTAVSASKERSGVSLAALKKTLAAGGYD--------VDKNNSRLKLALK---VTKETLLQVK----GSGASGSFKLNKKQL---------QSKDKAAAKKKAPLAAEAKKPAAA-----------------------AKKTAKSPKKPKKVSA-----------------------------AAKSPK-------------KLKKPAKAAKSPAKKTAVKPKVAA-------KSPAK------------AKAAKPKVA--------------KAKKAAPKK------------------------------K   210
          70669|Xenopus_laevis ---------------------------------------AEAAESAPAPPPAEPA-------------------------------------AKKKKQQPKKAAAARGAAKSKK-----PSSGPSVSEQIVTAVSASKERSGVSLAALKKTLAAGGYD--------VDKNNSRLKLALK---VTKETLLQVK----GSGASGSFKLNKKQL---------QSKDKAAAKKKAPLAAEAKKPAAA-----------------------AKKTAKSPKKPKKVSA-----------------------------AAKSPK-------------KLKKPAKAAKSPAKKTAVKPKVAA-------KSPAK------------AKAAKPKVA--------------KAKKAAPKK-------------------------K-----   209
  10886|Caenorhabditis_elegans ------------M--------------------------SDSAVVAAAVEPKVPK------------------------------------------AKAAKAAKPTKVAKAKA-----PVAHPPYINTIKEAIKQLKDRKGASKQAILKFISQNYKL-----GDNVIQINAHHRQALKRG-VTSKALVQAR----GSGANGRFRVPEKAA-------------AAKKPAAAKKPAAAKKPAAA-KKATGE----------------KKAKKPAAAKPKKAAT-----------------------------GDKKVK-------------KAKSPKKVAKPAAKKVAKSPAKK--------AAPKK------------IAKPAAKKA----------------AKPAAKA-------------------------------   208
17569031|Caenorhabditis_elegan --------------------------------------MSDSAVVAAAVEPKVPK---------------------------------------AKAAKAAKPTKVAKAKAPVA--------HPPYINMIKEAIKQLKDRKGASKQAILKFISQNYKL-----GDNVIQINAHLRQALKRG-VTSKALVQAA----GSGANGRFRVPEKAA-------------AAKKPAAAKKPAAAKKPAAA-KKATGEK---------------KAKKPAAAKPKKAATG------------------------------DKKVK-------------KAKSPKKVAKPAAKKVAKSPAKK--------AAPKK------------IAKPAAKKA----------------AKPAAKA-------------------------------   208
   4468016|Oncorhynchus_mykiss ----------------------------------------------MAEVAPAPA-----------------------------------------AAAPAKAPKKKAAAKPKK-------AGPSVGELIVKAVSASKERSGVSLAALKKSLAAGGYD--------VEKNNSRVKIAVKSL-VTKGTLVQTK----GTGASGSFKLNKKAV-------------EAKKPAKKAAAPKAKKVAAK-KPAAAKKPKKVA----------AKKAVAAKKSPKKAKK------------------------------PATPK------------KAAKSPKKVKKPAAAAKKAAKSP---------KKATK---------AAKPKAAKPKAA--------------KAKKAAPKK------------------------------K   207
     70668|Oncorhynchus_mykiss -----------------------------------------------AEVAPAPA-----------------------------------------AAAPAKAPKKKAAAKPKK-------AGPSVGELIVKAVSASKERSGVSLAALKKSLAAGGYD--------VEKNNSRVKIAVKSL-VTKGTLVQTK----GTGASGSFKLNKKAV-------------EAKKPAKKAAAPKAKKVAAK-KPAAAKKPKKVA----------AKKAVAAKKSPKKAKK------------------------------PATPK------------KAAKSPKKVKKPAAAAKKAAKSP---------KKATK---------AAKPKAAKPKAA--------------KAKKAAPKK-------------------------K-----   206
  1808590|Arabidopsis_thaliana ---------------------------------------------------------------------------------------------MAFDLHHGSASDTHSSELPSF-------SLPPYPQMIMEAIESLNDKNGCNKTTIAKHIESTQQT-------LPPSHTTLLSYHLNQM-KKTGQLIMVK---------NNYMKPDPDA----------------PPKRGRGRPPKQKTQAESDAAAAAV---------------VAATVVSTDPPRSRGR------------------------------PPKPK-------------DPSEPPQEKVITGSGRPRGRPPKRPRTDSETVAAPEPAAQATGERRGRGRPPKVKPT---------------VVAPVGC--------------------------------   204
 28466927|Arabidopsis_thaliana M------------------------------------------------------------------------------------------AFDLHHGSASDTHSSELPSFS----------LPPYPQMIMEAIESLNDKNGCNKTTIAKHIESTQQT------L-PPSHMTLLSYHLNQM-KKTGQLIMVK---------NNYMKPDPDA----------------PPKRGRGRPPKQKTQAE-SDAAAAAV--------------VAATVVSTDPPRSRGR------------------------------PPKPK-------------DPSEPPQEKVITGSGRPRGRPPK--------RPRTD---------SETVAAPEPAAQ---------ATGERRGRGRPPKV---------------------KPTVVAPVGC   204
        62727|Cairina_moschata -----------------------------------------------MTDSPIPA-----------------------------------------PAPAAKPKRAKAPRKPAS--------HPSYSEMIVAAIRAEKSRGGSSRQSIQKYVKSHYKV--------GQHADLQIKLSIRRL-LAAGVLKQTK----GVGASGSYRLAKGDK-----------------AKKSPAGRKKKKKAAR-----------------------RSTSPRKAARPRKARS------------------------------PAKKP-------------KAAARKARKKSRASPKKAKKPKTVKAKSLKTSKVKK------------AKRSKPRAK--------------SGARKSPKK-------------------------K-----   194
            122110|Anser_anser ------------------------------------------------TDSPIPA-----------------------------------------PAPAAKPKRARAPRKPAS--------HPTYSEMIAAAIRADKSRGGSSRQSIQKYVKSHYKV--------GQHADLQIKLAIRRL-LTTGVLKQTK----GVGASGSFRLAKGDK-----------------AKRSPAGRKKKKKAAR-----------------------KSTSPKKAARPRKARS------------------------------PAKKP-------------KAAARKARKKSRASPKKAKKPKTVKAKSLKTSKPKK------------ARRSKPRAK--------------SGARKSPKK-------------------------K-----   193
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         541544|Volvox_carteri ------------------------------------MSETEAAPVVAPAAEAAPA-----------------------AEAPKAKAPKAKAPKQPKAPKAPKEPKAPKEKKPKA-----APTHPPYIEMVKDAITTLKERNGSSLPALKKFIENKYGK-----DIHDKNFAKTLSQVVKTF-VKGGKLVKVK---------GSFKLSEALK-----------AKAKKSTPKKAKADGEAKPKKS-EAKPKKAEAVKK----------TKAPKEKVERPKKEKK-------------------EKVEKKKATPKAEKPK-------------KAATPKSAGKKKATPKPKAAPKSPAKKD---AKPKK---------ATPSKKAAPKKA--------------PAKKSTPKA------KEAKSKGKK----------------   261
     414525|Lilium_longiflorum --------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------MIREAISTLKERGGSSQIAIAKFMKDKYQL--------PANFKKLLLGQLRKC-ADSGKIIKVK---------GSFKLPSAAD----KAATAAAATTKTKTKSAGAAKKKAKPAVT-VKSKLKFAAAAKTKAKSAAAASKTKGKPGATKQKTKPAASKSKTTAKPKAKTAAKAKPAAPKGKAVAAKAKPA--------AKAKAAPAKPKPKPVAKVKATPAKPKPKPVAKAKA-TPAKPKPATKAKAAPAKPAAPKPRPP---------------PKVRAPPASSSTRTAKAAKTAATDTPAKKAA--------   259
         26342547|Mus_musculus -------------MVKLANPLYTEWILEAVQKIKKQKQRPSEERICHAVSTSHGLDKKTVSEQLELSVQDGSVLKVTNKGLASYKDPDNPGRFSSVKPGTFPKPTKGSKGPPCN-----DLRNVDWNKLLKRAIEGLEEPNGSSLKNIEKYLRSQSDL---TGTTNHPAFQQRLRLGAKRA-VNNGRLLKEG---------PQYRVNSGSS---------------------DGKGAPQYPSAF-----------------------PSSLPPVSLLPHEKDQ------------------------------VSEPG-------------GIDALEILLFYLSLPLRRAQP----------VGPNP-----------FGKHLSPQIV--------------TLQFITVAK------------------------------L   259
     38564164|Drosophila_orena --------------------------------------MSDSAVATSASPVAAPP----------------------------------ASVEKKVAQKKASGSAATKPKKATA-----TPPHPPTQQMVDASIKNLKERGGSSLLAIKKYITATYKC---D----AQKLAPFIKKYLKSA-VVNGKLIQTK----GKGASGSFKLSASAK-------------NYKDPKAKSKVLSAEKKVQI-KKVASKKTGASSK---------KTAAGAADKKPKAKKA------------------------------VATKK-------------TAEKKKTEKAKAKDAKKIGIVKSKLAATKAKATAAN-------LKATAAKAPKAKPAASAKPKKTAKKAAISATAKKPKA------KSTAAKK------------------   256
    27530986|Drosophila_erecta -------------------------------------MSDSAVATSASPVAATPA------------------------------------SVEKKVAPKKASTSATKAKKATA-----TPSHPPTQQMVDASIKNLKERGGSSLLAIKKYITATYKC---D----AQKLAPFIKKYLKSA-VVNGKLIQTK----GKGASGSFKLSASAK-------------KDKDPKAKLKVLSVEKKVQS-KKVTSKKTGASAK---------KTAAGAADKKPKAKKA------------------------------VATKK---------TAEKKKTEKAKAKDDKKTGIVKSKPAATKAKATAAKSKAA---------AAKSPKAKPAASAKPKKTAKKAAISATAKKPKAKT---------------------TAAKK-----   255
   121952|Parechinus_angulosus ---------------------------------------PGSPQKRAASPRKSPR-------------------------------------KSPKKSPRKASASPRRKAKRAR-----ASTHPPVLEMVQAAITAMKERKGSSAAKIKSYMAANYRV-------DMNVLAPHVRRALRNG-VASGALKQVT----GTGASGRFRVGAVAK--------PKKAKKTSAAAKAKKAKAAAAKKARKAKAAAKRKAALAKKKAAAAKRKAAAKAKKAKKPKKKAA----------------------------KKAKKPA--------------KKSPKKAKKPAKKSPKKKKAKRSPKKAKKAAGKRK--------PAAKKARRSPRKA---------------GKRRSPKK----------------------------ARK   248
  50726946|Anopheles_stephensi -------------------------------------MADTAATEVPTAAAAAPA----------------------------------------TVAKSPKKPKAAGPKKPKQ-----PAAHPPVNEMVLAAVKALNERNGSSLQAIKKYVAANYKA-------DVTKLATFFKKALKSG-VASGKLVQTK----GTGASGSFKLSAAAK-----KPVVEKKKKAAAPKKSASAGDKKKKTAAKKPAGEKKAAAKKTTKKAEGAVAKKPKTAAAKKPKAADG------------------------------AKKAA-------------KKPAAAPKQKATKPTKAAAAKPKAPKPKKAAAPAKK--------AAAPKKAVAPKKA-------------AAPKKAAAKK-------------------------------   248
    55244783|Anopheles_gambiae ----------------------------------MADTAATEAPTAAAAAAPAPA-----------------------------------------AKSPKKPKAAAGPKKPKQ-----PAAHPPINEMLLAAVKALNERNGSSLQAIKKYVAANYKA-------DVTKLASFFKKALKSG-VASGKLVQTK----GTGASGSFKLSAAAK--------KPVVEKKKAAAPKKAAAEKKKKTAAKKPAGEKKTVAKKATKKADGAAAKKPKAAAAKKPKAADG------------------------------AKKAA-------------KKPAAPKQKATKPAKAAAAAKPKAPKPKKAAAPAKK--------AAAPKKAAAPKKA-------------AAPKKAAAAK------------------------------K   248
      55630610|Pan_troglodytes ---------------------------MVKLANPLYTEWILEAIKKVKKQKQRPSEERICNAVSSSHGLDRKTVLEQLELSVKDGTILKVSNKGLNSYKDPDNPGRIALPKPRNHGKLDNKQNVDWNKLIKRAVEGLAESGGSTLKSIERFLKGQKDVSALFGGSAASGFHQQLRLAIKRA-IGHGRLLKDG---------PLYRLNTKAT-----------------------NVDGKESCES-----------------------LSCLPPVSLLPHEKDK------------------------------VRMAY-------------ASGFIELMIQDATNSHFWEVIFKFFVWGLLWSDHLW--------------------------------------FFIGEL-------------------------------   247
                22321|Zea_mays --------------------M--------------ATDVTETPAPLVDAAPEAPA----------------------------------DAPAAPAADANAAKAKKATAPKKRA-----SPTHLPYAEMVSEAITSLKERTGSSSYAIAKFVEDKHKA---KL---PPNFRKLLNVQLKKL-VAGGKLTKVK---------NSYKLSSATK-------------PNPKPKAAPKKPKTGAKKPK-AAAKPKAK--------------TPAKAKPATKPKPAAK---------------------------PKAVVKPK-------------TPAKPKAKPAAKAKPKTAGAKPKPLAKKAGRAKAAKTSAKDTPGKKAPAKKAAPSKK-----------AATPVRKAPSRK----------------------------AKK   246
       30024108|Pinus_pinaster ---------------------------------------MASTDPPADTVPAEPV----------------------ANEDVKAAEEKPVKAPKEKKVKTPKEKKPKAAKGSKP-----PPAHPPYFQMISEAIVALKERGGSSPYAIAKFLSEKYKS-----DL-PPVFKKKLNVQLRNL-TNSGKLTKVK---------GSYKLAEKEK---------KADAPKPKTEKKPAAKKPKAPAAK-APAKAPSKAS------------KPAAPKKAEKPVAPKK------------------------------AAAPK-------------KAAKPAAPKAAAPKAKKPAAAAKP-------AAPKR---------SSTRTAAKPAAP-------------KAAKKPTPKK------AGGAAKKAK---------------K   245
             18463959|Zea_mays -------------------------------------MSTEEAVVAEVPVTEVPA--------------------------EVPAAQVAEAPKAKKAPKEKKAPKEKKLSAAKK-----PAAHPPYAEMIVEAIAALKERKGSSSVAISKYVEGKHGG------KLPTNFRKQLTVQLKKL-AAAGKLTRVK---------NSFKLPATDA----------------KPKAAKPKAPKAAPKPKPSPKAKA----------------KTASKPKAASPKPKAK---------------------AKAKPVAPAAASPK-------------PRGRPPKVAKTSAKASPAKAAKKAAAPAKKGKAAAA---------PKKVATPKKAAA-----------AAAPARKGVARK----------------------------AKK   244
      454105|Chironomus_thummi --------------------------------------MSDPAPEIEAPVEAAPV-----------------------ASPPKGKKEKAPKAPKAPKSPKAEKPKSDKPKKPKV-----APTHPPVSEMVVNAVTTLKERGGSSLIAIKKFVAAQYKV-------DVEKLVPFIKKFLKAS-VAKGTLLQAK----GKGASGSFKLPPAAK------------KVEKKPKKVPSTPKPKTTKPK-RVTGEK----------------KVVKKPAAKKPEAKKA----------------------------TKTAKPA-------------AKKVVAKPAAKKPAAKPVKKPEAKKATKAAKPAAKK--------VVAKPAAKKPAAK--------------PAKKPAAKK-----------------------------AK   243
         541545|Volvox_carteri ---------------------------------------------------------------------------------------------MASDAPEVKAPKAKTQKKPKT-----APTHPPYIQMVTDAILSLKERDGSSLPALKKFIEAKYGK-----DIHDKKFPKTLSLALKTF-VKNGKLVKVK---------NSYKLSDAQK-----------SKAKAAAKPKAAPKKAAAPKKAAAPKKAKAP--------------KKEGEKKAVKPKSEKK------------------------------AAKPK-------------TEKKPKAAKKPKAAKKPAAKKPAAKKPAAKKATPKKAAAPKKAAAPKKAKAATPKKA----------------KAATPKK----AKAAAKPKAAAKPKAAAKPKAKAAKKA   241
    699583|Chironomus_dorsalis --------------------------------------MSDPAPEVEAPVEAAPV-----------------------------ASPPKGKKEKAPKAPKAEKPKSDKPKKPKV-----APTHPPVSEMVVNAVIILKERGGSSLIAIKKFVAAQYKV-------DVQKLVPFIKKFLKAS-VAKGILLQAK----GKGASGSFKLPPAAK------------KVEKKPKKVPATPKPKSTKPK-RVTGEK----------------KVVKKPAAKKPEAKIA----------------------------TKAVKPA----------AKKVAAKPAAKKAAAPKPKAAKPAAKPAAIKAAPKPAAK---------KPAAKPAAKKPA------------AKPAKKPAAKK-----------------------------AK   241
      42552311|Gibberella_zeae ----------------------------------------------------------------------------------------------------MPPKAAAAPKKASG--------HASYQDMITDAIVNLKDRKGSSRQSLKKYVKANNAL-----NVTDNMFDSLFNKALKAG-VDKGVFEQPK------GPSGGTKLAKKQP---------EPKKAAAPKKVAEKKDSAEKPAAK-KPAAKKAA--------------APKKAATEKKAAAPKKAAAEKKTAEKKTAEKAEKTEKAEKAAPAKKATTEK-------------KAAAPKKATAPKKTAEKAEKAEKAETALTKTKAGRV-------TKTTKAAPAKKAAA---------------PKKAAPKK------AAAAAAKA-----------------   240
    55242691|Anopheles_gambiae -------------------------------------MADTAMAVPAAAAAPAAV-----------------------------------------AKTPKKAKAAAGPKKPKK-----PATHPPVNAMIVAALKALKERNGSSLQAIKKYMAANYKV-------DVAKLGPFIKKALKTG-VTGGKLVQTK----GVGASGSFKLSAEAK--------------KPVVDKKKAAVQKKKSAAAGDKKKPATKKAA-----------GEKKKKVAKKADGGAA------------------------------AKKPK----------AATAAKKPKPAAAKAGGAKKVVKKAATAAPKQKATKPSK------KTGAPKPKTPKPKKA-----------AAPAKKAAAPKK-------------------------ATAAKK   240
      283024|Triticum_aestivum --------------------M-------------STDVAAADIPVPQVEVAADAA-----------------------------VDTPAANAKAPKAPKGAKAKKSTAPKKPRV-----TPAHPSYAEMVSEAIAALKERSGSSTIAIGKFIEDKHEA---HL---PANFRKILLTQIKKL-VAAGKLTKVK---------GSYKLAKAPA--------------AVKPKTATKKKPAAKPKAK-APAKKTAAKSPAK---------KAAAKPKAKAPAKAKA------------------------------VAKPK-------------AAAKKAPKPKAKAAAKKGAGAATPKKP----AARKP---------PTKAATPVKKAA---------------RKKPAAKK----------------------------AKK   236
    32413338|Neurospora_crassa --------------M--------------------------PPKKTETKAADASA-----------------------------------------AAAPAPAAAPTSAPKTKS-----PSTHASYLDMITDAIVALKDRAGSSRQALKKYVRANNTL----GNVTDNMFDSLFNKALKNG-VDKGVFEQPK------GPSGGTKLAKKVA----------------KPAPKKAAPKKETKEKK-PAAAKKEGAAKKET--------KEKKAPAAKKAAAPKK------------------------------AAAPK-------KEVKEKKAAAPKKKAAAPAVADKETVLTKTKSGRVAKSTAKP---------AAAKKAAAPKKA--------AASKKAEKAEPAAEK-------------------------A-----   236
   45708895|Xenopus_tropicalis ---------------------MALELEENLHSEEEEEEDEEEEEEEEEEEEEEEE---------------------EEEEEGGGMQTRSPSKRNKGGASSSSSSSGSAKKKKKK-----KNQPGRYSQLVVDTIRKLGERNGSSLAKI--YSEAKKVA-----WFDQQNGRTYLKYSIKAL-VQNDTLLQVK----GVGANGSFRLNKKKL----------------EGLPFEKKAAPPAKPPS-----------------------KRRAPAASSSPAKSHK------------------------------KAKPT-------------AEKEKPQKSSVKAPSKSHKKGAKG---------------------KKVKKGAKPSVP----------------KVPKSKK------------------------------A   234
457120|Glyptotendipes_barbipes -------------------------------------MSDPAPEVAPAAPVASPA-----------------------------------------KAKKEKKPKSDKPKKPKA-----PRTHPPVSEMVVNAIKTLKERGGSSLQAIKKFLVAQYKV-----D--VEKLAPFIKKYLKGGAVVKGELLQTK----GKGASGSFKLPAAAK---KEKVAKKPMKATGEKKPKAAAKPKKAGEKK-KSIAKKP---------------KAATATKVKKPVAKST------------------------------KKQAA------------VKPAAKKAAPKPKAVPKPKAAKPKKEAKPKKAAAPKA---------AKKPAQKKPKAT----------------KKPAAKK-------------------------A-----   232
17558328|Caenorhabditis_elegan -------------------------------------MTTSLIHMANHLDASTEE-----------------------------------------ISLNYVLLGHPHHERAQH--------HPSYMDMIKGAIQAIDNGTGSSKAAILKYIAQNYHV-----GENLPKVNNHLRSVLKKA-VDSGDIEQTR----GHGATGSFRMGKECE-----KNLQVGIPVQTKPMLMLKEVRQKLENIS-----------------------KAEKTKPSTSSMSTNK------------------------------KGKPI--------------STMKKRGVMSKKRSSKNKMAPKAKSHGLKKKGPATKSSGLVHKAAGAKNEAAPTTK--------------MELRTGTRK----------------------------SYC   232
         33591073|Homo_sapiens -MLHASTIWHLRSTPPRRKQWGHCDPHRILVASEVTTEITSPTPAPRAQVCGGQPWVTVLDPLSGHTGREAERHFATVSISAVELKYCHGWRPAGQRVPSKTATGQRTCAKPCQ--------KPSTSKVILRAVADKGTCKYVSLATLKKAVSTTGYD--------MARNAYHFKRVLKGL-VDKGSA-------------GSFTLGKKQA-----------------SKSKLKVKRQRQQRWR-----------------------SGQRPFGQHRSLLGSK------------------------------QGHKR--------------------------------------------LIKGV------------RRVAKCHCN------------------------------------------------------   231
       48099571|Apis_mellifera -------------------------------------MEEKGKTVIENIENANPT-----------------------------------------KKARKPKSKPKSRRSPIS--------HPRTSEMVNAAMKELKDRKGSSFQAIKKYISLTYEV---D----GEKLAPFIKRYLKGA-VTSGTVVQTK----GKGASGSFKLSTKSS------IKSSDSKKIPTHQTIKQVSKSKKEKIK-KSVEKKTS--------------PLRKSVSSKKLSSAKK------------------------------AERTK-------------KSTNVKKSTVKTAQKTEKVKSIKESKTMSKSKKTTK-------APAAKTKTPKPKKS-----------IANKTIKSTGKK-------------------------------   231
         545362|Xenopus_laevis --------------------------------------MAEAAESAPAPPPAEPA-------------------------------------AKKKKQQPKKAAAAAGAAKSKK-----PSSGPSVSEQIVTAVSASKERSGVSLAALKKTLAAGGYD--------VDKNNSRLKLALKAL-VTKETLLQVK----GSGASGSFKLNKKQL--------QSKDKAAAKKKAPLAAAKAKKPAAAAKKTAKS----------------PKKPKKVSAAAKSPKK------------------------------LKKPA-------------KAAKSPAKKPKAAKPKKATKSPAKKTAVKPKVAAKS---------PAKAKAAKPKVA--------------KAKKAAPKK------------------------------K   229
       6752901|Euphorbia_esula -------------------------------------MADTPVSAPVVPEVTERK------------------------------SKRGTKAAAVKVPKEKKKVIAAKKPKSKG-----TSSHPSFFEMISDAISTLKERTGSSQYAINKFVEDKHKQ-------LPSNFRKLLLFHLKKL-VASGKLVKVK---------NSFKLPSARA--------------APAPALAKKPTIPKPKVAA-----------------------KPKTAKIGAKPKAKAK-----------------------VAAKTKATTKTV-------------AKKIPAAKPKAKTAGKPKTVAAKPAKVAKTAAVASP---------GKKKAVPVKKVK--------------TVKSPAGKR----------------------------TRK   229
457122|Glyptotendipes_barbipes -------------------------------------MSDPAPEVASAVPVASPA-----------------------------------------KAKKEKKPKTDKPKKAKA-----PRTHPPVSEMVVNAIKTLKERGGSSLQAIKKFLAAQYKV-----D--VDKLAPFIKKYLRGA-VTKGELLQTK----GKGASGSFKLPAAAK-------------KEKVAKTPKKAAGEKKPQAA-AKPKKA----------------LEKKKSIAKKPKAATA-----------------------TKVKKPVAKSTK-------------KPAAVKPAAKKAAPKPKAAPKPKAATKPKKEVKPKK---------VAAKKPAEKKPE--------------AAKKPAAKK-------------------------A-----   228
      55634003|Pan_troglodytes --------------MVKLANPLYTEWILEAIQKIKKQKQRPSEERICHAVSTSHGLDKKTVSEQLELSVQDGSVLKVTNKGLASYKDPDNPGRFSSVKPGTFPKSAKGSRGSCN-----DLRNVDWNKLLRRAIEGLEEPNGSSLKNIEKYLRSQSDL---TSTTNNPAFQQRLRLGAKRA-VNNGRLLKDG---------PQYRVNYGSL---------------------DGKGAPQYPSAF-----------------------PSSLPPVSLLPHEKDQ------------------------------VSEGV----------------------------------------------------------MFVHSHYCPFVF-------------------YSFT-------------------------------   228
17505352|Caenorhabditis_elegan ---------------------------------------MSDVAVAETPAVKTPT-----------------------------------------KASKATKAKATKIPKVKV-----VAAHPPFINMITEAVSNLKDRKGSSRVAIFKFITAKYTL-----GDQVNKTNAHLRSALKKG-VVSKVLVQTN----GIGANGRFRLAVAEK----------------PPAVKKAATGEQKVMKT-VAKKAVSGD-------------KAKKTVAKKTGDKVKK------------------------------VKSPK-------------RIAKPAVKKVTKKAAAPTKSAAN--------ETAPK---------KAAATEAAPKKA----------AVTKAATKKTPAR------KAVGTAPKA----------------   225
                     44981536| ----------------------------------------------------------------------------------------------MGPKATSGTRGRGKKVGTKT-----AAPLPKYKDLIVEAVVSLAERGGSSRQAIKKFIRDKYAV--------GAKFDGQFNLAVKRG-LEAGELAQPK------GPAGSIKLLKKAA--------------QPKPEEAKRAAKPAKRVVK-AAKPAKA---------------KPAKAAKAAKPAKPVK------------------------AAKAASAVKPA-------------ARKLAKPVVKKVGSKKVATKNAVVGKKSVVSSAASK---------KLLAKKAVPKKT-AGRKPLVGKKVVAVSRKPAAKK--------------------------LAKSA   225
45185781|Eremothecium_gossypii ----------------------------------------------------------------------------------------------MGPKATSGTRGRGKKVGTKT-----AAPLPKYKDLIVEAVVSLAERGGSSRQAIKKFIRDKYAV--------GAKFDGQFNLAVKRG-LEAGELAQPK------GPAGSIKLLKKAA--------------QPKPEEAKRAAKPAKRVVK-AAKPAKA---------------KPAKAAKAAKPAKPVK-------------------AAKAAS-----AVKPA-------------ARKLAKPVVKKVGSKKVATKNAVVGKKSVVSSAASK---------KLLAKKAVPKKT-AGRKPLVGKKVVAVSRKPAAKK------LAKSA--------------------   225
        50729230|Gallus_gallus ---------------M---------------------SETAPAPAAEAAPAAAPA----------------------------------------PAKAAAKKPKKAAGGAKAR-----KPAGPSVTELITKAVSASKERKGLSLAALKKALAAGGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFRLSKKPG-----------EVKEKAPKKKASAAKPKKPAAK-KPAAAAKK--------------PKKAVAVKKSPKKAKK------------------------------PAASA-------------TKKSAKSPKKVTKAVKPKKAVAAKSPAKAKAVKPKA----------AKPKAAKPKAA--------------KAKKAAAKK-------------------------K-----   225
           86287|Gallus_gallus ------------------------------------MAETAPVAAPDVAAAPTPA-----------------------------------------KAAPAKKPKKAAGGAKAR-----KPAGPSVTELITKAVSASKERKGLSLAALKKALAAGGYD--------VEKSNSRIKLGLKSL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFRLSKKSG-----------DVKEKAPKKKTPAAKPKKPAAK-KPAAAAKK--------------PKKAVAVKKSPKKAKK------------------------------PAAAA-------------TKKAAKSPKKVTKAAKPKKAVAV--------KSPAK-------AKAVKPKAAKPKAT---------KPKAAKAKKAAPKK-------------------------K-----   224
     14549637|Bufo_gargarizans --------------------------------------MAETAPAAAAPPPPAEA--------------------------------------AAKSKRQPKKSAAAGGAKKSK-----KPSGPSVSELLVTAVSASKERSGVSLAALKKALAAGGCD--------VEKNNSRIKVAIRAL-VTKGTLTQVK----GSGASGSFKLNKKQQ----------ESKNKAAKKKKPAAKKPAATAAK-KPAKSPK---------------KPKKAPAKSPKKTKKA------------------------------AAAKK-------------AAKSPKKPKAAPKPKKLAKSPAKKAAKPKAAKSPAK----------KAAKSPAKKAA--------------KAKKSAAKK-------------------------------   224
     729664|Chironomus_tentans --------------------------------------MSDPAVETAPVAVASPG-----------------------------------------KAKKEKKPKSDKPKKPKA-----PRTHPPVSEMVFNAVKTLKERGGSSLQAIKKFLIAQYKV-------DVDKLDTFIKKYLKSA-VEKGQLLQTK----GKGALGSFKLPAAAK---------------KEKVVKKTEKKPKKAAAKPSKAGE-----------------KKVKKTIAKKPKAATA----------------------------TKIKKPV-------------AKTTKKPAAAKPAAKKAAPKPKAAPKPKAAPKPKKA--------AAPKAKKPAAKPK--------------AAKKPAAKK------------------------------A   221
          4885377|Homo_sapiens ----------------------------------------MSETAPLAPTIPAPA----------------------------------------EKTPVKKKAKKAGATAGKR-----KASGPPVSELITKAVAASKERSGVSLAALKKALAAAGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFKLNKKAA----------------SGEGKPKAKKAGAAKPR-KPAGAAK---------------KPKKVAGAATPKKSIK-------------------------KTPKKVKKPA-------------TAAGTKKVAKSAKKVKTPQPKKAAKSPAKAKAPKPK---------AAKPKSGKPKVT--------------KAKKAAPKK------------------------------K   221
14269419|Rhynchosciara_america --------------------------------------MSDTAITEAALPATTSS-----------------------------------------PAAKKSKVTSAASKKPRV-----KPSHPPTADMVNAAIKSLKERGGSSLQAIKKYITANYKI---D----AEKISPFIKKYLKSA-VTGGKLIQTK----GKGASGSFKLSATGK-----------VKSEESAPKKAVARPKKTKTVT-SEKKPKV---------------KKVASPAKKKPADKSA------------------------------EKKKK--------------AAAPAKAAKKAGSVKAPKEKST--------KPKAA---------AKKPKTPKPKKA-------------APSKKAAPKK------AAAPKKK------------------   221
       27469648|Xenopus_laevis --------------------M--------------ALELEENLHSTEEEDEEEEE------------------------------EEGDEMRSRSTRNKGGAASSSGNKKKKKK-----KNQPGRYSQLVVDTIRKLGERNGSSLAKI--YSEAKKVS-----WFDQQNGRTYLKYSIKAL-VQNDTLLQVK----GVGANGSFRLNKKKL----------------EGLPYDKKPPPAKPSSS-----------------------SSSNKKQQQGPSSSPS------------------------------KSHKK-------------AKPKAKAEKEKPKTSSAKAKSPK--------KSAAK---------GKKMKKGAKPSV---------------RKAPKSKK-----------------------------A-   217
47551091|Strongylocentrotus_pu ----------------------------------------------------------------------------------------------------MSAAKPKVAKKARV-----APAHPPSSQMVVAAVTALKERGGSSTQAIKKYIAANYTV-------DMTKQGPFIRRALVKG-VASGALVQTK----GKGASGSFKLGKKKE-----GKSDAQKARIAAKKAKLAAKKKEQREKKALKTKARKEKVAA----------KKAAKKATKKTKKVKK-------------------------PAAKKAKKPA--------------AKKPAAKKPAAKKAKKPAKKVAKPAKKAAAKPAKK---------AAKPAKKAAKPA---------------KKAAKPAK------------------------------K   217
       54311379|Xenopus_laevis -------------------------------------------MAETAPPPAEPA-------------------------------------------AKAKKKQPKKAAAKAK-----KPSGPSASDLLVKAVSASKERSGVSLAALKKALAAGGYD--------VDKNNSRLKLALKAL-VTKGTLTQVK----GTGASGSFKLNKKQL--------------EGKDKAVAKKKKPAAPKVK-KPAKKAPKSP------------KKPKKVSAKSPKKVKK----------------------------AAATGAK-------------SPKKPKAKKATKSAAKKAAKPKAAKSPTKKPSKPKA----------TKPKAAKPKAA-------------AKAKKAAPKK-------------------------------   216
  121909|Oryctolagus_cuniculus ------------------------------------------SEAPAETAAPAPA--------------------------------------EKSPAKKKKAAKKPGAGAAKR-----KAAGPPVSELITKAVAASKERNGLSLAALKKALAAGGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VSKGTLVETK----GTGASGSFKLDKKAA--------------SGEAKPKPKKAGAAKPKKP-----------------------AGATPKKPKKAAGAKK------------------------------AVKKT-------------PKKAPKPKAAAKPKVAKPKSPAKVAKSPKKAKAVKP--------KAAKPKAPKPKAA--------------KAKKTAAKK-----------------------------KK   213
          4885375|Homo_sapiens ----------------------------------------MSETAPAAPAAAPPA-----------------------------------------EKAPVKKKAAKKAGGTPR-----KASGPPVSELITKAVAASKERSGVSLAALKKALAAAGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFKLNKKAA----------------SGEAKPKVKKAGGTKPK-KPVGAAK---------------KPKKAAGGATPKKSAK-------------------------------KTPK-------------KAKKPAAATVTKKVAKSPKKAKVAKPKKAAKSAAKA----------VKPKAAKPKVV--------------KPKKAAPKK------------------------------K   213
    6539754|Ascobolus_immersus -------------------------------------------------------------------------------------------MAAATASAAATPAKKAAPKKPAA-----APEHPSYKEMLTKAITELKERNGSSRQAIKKFIQSNFKV--------KDNFDVQFNQALRRG-VEKGEFVQPK------GPSGTVKLAKKEK----------AAAAPKKPAAKKAAAPKKDAAPK-----------------------KAAAPKKAAAPKSAAA-------------------KKKLLDAKKAAAKKPA-----------AKKAAAPKKVAAPVEKPAPVKTTTTKSGRVTKASTTSK--------PAPKKKAAAPKKA----------------ATPAKSS-------------------------------   213
          9845257|Mus_musculus ----------------------------------------MSEAAPAAPAAAPPA-----------------------------------------EKAPAKKKAAKKPAGVRR-----KASGPPVSELITKAVAASKERSGVSLAALKKALAAAGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VSKGILVQTK----GTGASGSFKLNKKAA----------------SGEAKPQAKKAGAAKAK-KPAGAAK---------------KPKKATGAATPKKAAK-------------------------------KTPK-------------KAKKPAAAAVTKKVAKSPKKAKVTKPKKVKSASKAV-----------KPKAAKPKVA--------------KAKKVAAKK------------------------------K   212
             121941|Sus_scrofa -----------------------------------------AETAPAAPADSVPA-------------------------------------SVEKPPAKKRGKKPVGLTGTSR-----KAPSASVSKLITEALSVSQERAGMSLAALKKALAAAGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VGKGILVQTR----GTGASGSFKLSKKAA----------------PEPRKGKVKKPAAAKTK-----------------------KLVLSRDSKSPKSAKA------------------------------NKRAK-------------KSRTTAAQKAARSGRKTKEAKVKQQR-----KSPAK-------ARAAKPKAGNPKLT---------------QQKTNPRK--------------------------ATNRK   211
         37359922|Mus_musculus ------------E-------------------QLELSVQDGSVLKVTNKGLASYK------------------------------DPDNPGRFSSVKPGTFPKPTKGSKGPPCN-----DLRNVDWNKLLKRAIEGLEEPNGSSLKNIEKYLRSQSDL---TGTTNHPAFQQRLRLGAKRA-VNNGRLLKEG---------PQYRVNSGSS---------------------DGKGAPQYPSAF-----------------------PSSLPPVSLLPHEKDQ------------------------------VSEPG-------------GIDALEILLFYLSLPLRRAQP----------VGPNP-----------FGKHLSPQIV--------------TLQFITVAK------------------------------L   211
        9617|Lytechinus_pictus ----------------------------------------------------------------------------------------------------MSAAKPKTAKKARA-----APAHPPTSQMVVAAITALKERGGSSNQAIKKYIAANYKV---D----INKQATFIKRALKAG-VANGTLVQVK----GKGASGSFKLGKVKA-------------GKTEAQKARAAAKKAKLAAK-KKEQKEKKAAKTKARKEKLAAKKAAKKAAKKVKKPAAK------------------------------AKKPA-------------KKAAKKPAAKKAAKKPAAKKPAK--------KAAKK---------PAAKKAAKPAKK--------------AAKKPAAKK----------------------AAKK-----   210
        7439622|Macaca_mulatta ----------------------------------------MSETVPAASAGAVPA-------------------------------------VMEKPLTKKRGKKPAGLTSASR-----KAPNLSVSKLITEALSVSQERVGMSLAALKKALAAAGYD--------VEKNNSRIKLSLKSL-VNKGILVQTR----GTGASGSFKLSKKVL----------------PKSTRRKANKSASAKTK-----------------------KLVLSRDSKSPKTAKT---------------------------NKRAKKPR--------------ATAPKKAVRSGRKAKGAKGKQQQ-------KSPVK------------ARATKPKLT---------QHHKANIRKATSRK-------------------------------   208
17567275|Caenorhabditis_elegan ----------------------------------------MSDTVVASAAVQAPA----------------------------------------KTVKSPKAAKTTKVPKAKK-----PVAHPPYINMVTAAINGLKERKGSSKIAILKYITKNYNV-----GDQIIKINARLRDTLNKG-VVSKALVQSV----GTGASGRFRVTEKKA------------------AAAKKPVAKKAATGE-----------------------KKAKKPVAQKAATGEK------------------------------KAKKT-------------TATKTKKTADKVKKVKSPKKIAKPTAKKVAKSPAKK---------SAPKKAAAAKPA---------------KKAVAPKT-------------------------------   208
   103649|Parechinus_angulosus ---------------------------------------PGSPQKRAASPRKSPR-------------------------------------------KSPKKSPRKASASPRR-----AATHPPVIDMIQAAISAMKERKGSSVAKIKSYMAANYRV---D----MTMLGPHVRRALRNG-VASGALKQVT----GTGATGRFRVGAVAK--------------PKKAKKTSAAAKAKKEKAR-ARAAAKKA--------------KAAAKRKAALAKKKAA------------------------------AAKRK-------------AATKAKKAKKPKKKTAAKKAKK---------PAAKK---------AKKPAKKSPKKA----------------KKAAGKR-------------------------------   206
47551077|Strongylocentrotus_pu -------------------------------------------------------------------------------------------------MAEKNSSKKVTTKKPAA--------HPPAAEMVATAITELKDRNGSSLQAIKKYIATNFDV---Q----MDRQLLFIKRALKSG-VEKGKLVQTK----GKGASGSFKVNVQAA------------KAQASEKAKKEKEKAKLLAQR-EKAKEKGCSEEGETAEGSRPKKVKAAPKKAKKPVKKTT------------------------------EKKEK-------------KKTPKKAPKKPAAKKSTPKKTPK--------KAAAK-----------KPKTAKPKKP--------------AXKKAAKSK-------------------------------   205
  37694413|Ictalurus_punctatus ------------------------------------MSAQAEETAPEAAAPVQPS---------------------------------QPAAKKKGPASKAKPASAEKKNKKKK-----GKGPGKYSQLVINAIQTLGERNGSSLFKI--YNEAKKVN-----WFDQQHGRVYLRYSIRAL-LQNDTLVQVK----GLGANGSFKLNKKKF-----------------------IPRTKKSSVK-----------------------PRKTAKPTKKPAKKAA------------------------------KKKKR-------------VSGVKKATPPPEKTSKPKKAD----------KSPAV----------SAKKASKPKKA--------------KQTKKTAKK------------------------------T   203
39579847|Caenorhabditis_briggs -------------------------------------MADVAVGLPILSRRSRSA------------------------------KITAVAPKSGKSTKSAKSTNIPRVQKSKV------PKHPTYSVMVYTAIKDLHDRNGASNFMINRYIASRYFC-------DGKAARTRTLAALKKG-LADGSLILVT----GVGARGMFKVANESS---------------KSHRVPRVAASKTAPKKA-----------------------SKSTSKSSKSSKRASK------------------------------------------------SARKSTKSTKSATQSTSSKS-------------------------VKKSTKAKSKKT-------------PTKRTVKPKK------------------------------A   203
39596534|Caenorhabditis_briggs ----------------------------------------MSDSAQVSVAPAAPA------------------------------------------KAKAPKSKAPKIAKAKT-----ASAHPPYLNMIKAAVKASEDKKGASKQSILKYISATYKL-----GGNVVQINSRLRQALKRG-VASKALTQTA----GSGANGRFRVAEKAA-----------------------AAKKPAATKK-----------------------PAAKKPVAEKPAAKKA-----------------------------ATGEKK-------------AAKKPAAAKPKKAAGEKVKKAKAPKKVAKPVAKKAA---------KSPAKKAAPKKA---------------TKAAAPKK------------------------------A   203
2564105|Chaetopterus_variopeda -------------------------------------------MADSAPATAAPA-------------------------------------------TPTKAKKAAAPKKPKV-----PAAHPPVAQMVNAAIAALKDRKGSSLAAIKKYIAANYKC-------NIDRCTPFIRKYLKQA-VAAGKLVQTK----GTGAAGSFKLSAAAK-------------------AEKPKKPAKKPAAK-----------------------KATKPKAAAKPKKPKT-------------------------------PKKK-------------AAAKPKKEKKEKKAKTPKKAKAAVKKTPKKAAAKPK-------TVKKAAKPKTPKKA---------------AKKPAAKK-----------------------------SK   202
        44887996|Ostrea_edulis -----------------------------------MPSPSRKSRSRSRSRSKSPK-----------------------------------------RSPAKKARKTPKKPRAAG-----GAKKPTTLSMIVAAITAMKNRKGSSVQAIRKYILANNKG------INTSHLGSAMKLAFAKG-LKSGVLVRPKTSAGASGATGSFRVGKAPA----------------SPKKAKKAKSPKKKSSK-----------------------KSKNKSNNAKAKKSPK------------------------------------------------KKADSNGIRYQAYRYRRPRGGA---------RYPFR---------YQAYRYRRPRGG---------------PGTQFAL--------------------------------   202
 40744017|Aspergillus_nidulans ---------------------------------------------------------------------------------------------------MPPKKAPTTAKKAAS-----GPTHTSYRDMIKDAILNLKERNGSSRQSIKKYVLANNKL----APASQNAFDSQFNKAIKAG-VEKGDFIQPK------GTSGPVKLAKKQA---------PAKPAPKKPATTTKTAAPKKTATK-----------------------KADKAEKAEKPKTKKT---------------------------NAGVKKPA--------------GRPKANTAKPRKASTAAPAVVDKPKVVSVTKSGRK---------TTTTAKPTEKAT---------------KKTAKNKK------------------------------A   200
   6967152|Emericella_nidulans ------------------------------------------------------------------------------------------------MPPKKAPTTAKKAASGPT--------HTSYRDMIKDAILNLKERNGSSRQSIKKYVLANNKL----APASQNAFDSQFNKAIKAG-VEKGDFIQPK------GTSGPVKLAKKQA----------------PAKPAPKKPATTTKTAA-PKKTATK---------------KADKAEKAEKPKTKKT------------------NAGVKKP-----AGRPK--------------ANTAKPRKASTAAPAVVDKPKVVSVT----KSGRK---------TTTTAKPTEKAT---------------KKTAKNKK-------------------------A-----   200
          41054677|Danio_rerio ----------------------------------------------------------------------------------------------MAETAATPSSKPKRAKSSKK-----GTSHPKYSEMIKAAIAADRSRGGASRQSIQKYVKHHYKV--------GDNADSQIKLALKRL-VAGGDLRHTK----GIGASGSFKLAKAED--------------IKKPEKPKPAAAKARKPVK-AAAKPKK---------------APKPKKVTKSPAKTKK------------------------------AAEKK-------------VKKAAEKKKSPVKAKKVVKKAKV--------AKPAK------ASKAKKVKTAKPKPK--------------TAARKTGKK-------------------------K-----   199
33114058|Mytilus_galloprovinci -----------------------------------------------MSDAPAPV-----------------------------------------VKTPAKSPKKKAAAKPKK-----VATHPKYSEMVGKAISALKERGGSSRQAILKYILANFSV-----GSDAKTVNTHLKLALKSG-VKSNSLKQSK----GTGASGSFKIGEVAK---------------PAKKPAKKVVKPKAAKPK-KAKTPTKK--------------TAAKKPAAKKPAGEKK------------------------------AAKPK--------------AKKPAAKKPAAKPAAKSAKKAT--------KSPKK---------TKAAAKPKKAKT--------------------PKK-------------------------K-----   198
39583536|Caenorhabditis_briggs -------------------------------------MSDVAATPVAAPAAAAPK----------------------------------------AKAPKAKAPKVPKVAKAKT-----PAAHPPYINMIKEAVKAIKDRKGASKQAILKHISANYKL-----GENVVQINAHLRQALKRG-VASKALVQAA----GSGANGRFRVPEKAA-------------------AAAKPAAAKKPAAK-----------------------KAATGEKKAAPKKAAA------------------------------KPKKA-------------AGDKVKKAKSPKKVAKPAAKKAA--------KSPAK--------------KAAPKKA---------------AAKAAPKK-----------------------------A-   198
47204925|Tetraodon_nigroviridi --------------------------------MPTQRKAPRNMPTQRKAPRNMPT--------------------------------QRKAPRNMPTQRKAPQNMPTQRKAPRA-----RTLGSAISQLIIQTIAASNDRSGMALPTLKKVLAATGYN--------VKKNQDRVRVAVKSL-VKEGVLVQTR----GFGASAAYKINDTGV----------------RLPSKRRTSRTARPKAK--------------------------RGVGRKAPRNMPT------------------------------------------------QRKAPETCPHRGRHPK---------------TCPHR----------GRRPETCPHRG----------------RRPELGR-------------------------------   198
 15221760|Arabidopsis_thaliana ---------------------------------------------------------------------------------------------------------------MSN--------DARYDAMVFEAVSTINDENGSNLKEILRFIEGQHEV--------PQNFKKLLSYSLGIL-VSQDKLKKVR---------NRYKISVTKA-----------IKPTLTLRPKDSTKPPELPNWY-EEQQDFRMFL------------SECLIILVSQGKLEKV------------------------------LDRYK-------------ISELENKVLEVAPEVVAMKLAESDNKRLIAAEAVEE---------EERMHKLVEESH-----TMLQLCLEIHQQCALGQE---------------------------VVLL   197
29841477|Schistosoma_japonicum ---------------------------------------MTVSAISGGAIAAAPL-------------------------------------------SGGTKKSTKSKKTPSA--------HPPYGDMIKKALKELKERGGSSRQAIAKYIKANYKV--------DDRAESHLRRALVTG-VKSGKIVHTK----GIGASGSFKLADKTV-------------TPKKTVRPKTAKPKSSPKKK-----------------------AATKKPKTAKPKSVSS----------------------------SNPTKPT-------------AAAKPKPTKPKAAKPKKA-------------KTPHK------------PKTVKPKKP---------------VAKKTPKK----------------------VAKK-----   195
           121955|Salmo_trutta -----------------------------------------------AEVAPAPA-----------------------------------------AAAPAKAPKKKAAAKPKK-------SGPAVGELAGKAVAASKERSGVSLAALKKSLAAGGYD--------VEKNNSRVKIAVKSL-VTKGTLVETK----GTGASGSFKLNKKAV----------------EAKKPAKKAAAPKAKKV-----------------------AAKKPAAAKKPKKVAA------------------------------KKAVA-------------AKKSPKKAKKPATPKKAAKSP----------KKATK---------AAKPKAAKPKKA---------AKSPKKVKKPAAAK-------------------------K-----   194
               70667|Salmo_sp. -----------------------------------------------AEVAPAPA-----------------------------------------AAAPAKAPKKKAAAKPKK-------SGPAVGELAGKAVAASKERSGVSLAALKKSLAAGGYD--------VEKNNSRVKIAVKSL-VTKGTLVETK----GTGASGSFKLNKKAV----------------EAKKPAKKAAAPKAKKV-----------------------AAKKPAAAKKPKKVAA------------------------------KKAVA-------------AKKSPKKAKKPATPKKAAKSP----------KKATK---------AAKPKAAKPKKA---------AKSPKKVKKPAAAK-------------------------K-----   194
47225989|Tetraodon_nigroviridi -----------------------------------------------------------------------------------------------MAETSAAPAKAKKSSKPKK-----PASHPKYSEMIKAAIVHDANRNGASRQSIQKYVKKNYKV--------GDNVDVQIKLALKRL-VESGMLRQTK----GIGASGSFKLTKPEE----------------APKPKKAAPASKPKKAA-----------------------KPPKPKKAAKSKRTKT------------------------------PEKPK-----------KPAPKKVKKAPKKASPAKAKKAPPKKSKPVKSKAKPAK---------KAAKPKAKPAKK---------------ATKTAKKK-------------------------------   194
          40548314|Danio_rerio M--------------------------------------PAVVEESAPAPAPAPA----------------------------------------EKKAKPAVAASPAKKKKKK-----SKGPGKYSKLVTDAIRTLGEKNGSSLFKI--YNEAKKVS-----WFDQKNGRMYLRASIRAL-VLNDTLVQVK----GFGANGSFKLNKKKL--------------------EKKPKKAASKKAT-----------------------KKTEKPTSKKAVTKKV------------------------------SAKKS-------------AKKSPVKKKTPKKTSVKKAT-----------AKPKK------------TASKKPKAA---------------AKKKTKSK-------------------------------   192
32565800|Caenorhabditis_elegan ---------------------------------------MSDVTVAETPAVKTPT-----------------------------------------KAPKAPKSKTTKEPKAKV-----AAAHPPFINMVTAAISSLKERKGSSKIAILKYITANYKV-----GDQLTKINSRLRAALNKG-VASKALVQSV----GNGASGRFRVAEKAA------------ATKKPVAKKPVAKKAATGEKK-----------------------AKKTTVAKKTGDKVKK------------------------------AKSPK-------------KIAKPAAKKVA--------------------KSPAK------------KAAPKKAPA---------------KKAAAPKA-------------------------------   191
    37731906|Carassius_auratus ------------------------------------------------MAEVAPA------------------------------------------ASAPPAKAPKKKSAAKA-----KKAGPAVGDLIVKAMSASKERSGVSLAALKEALAAGGYD--------VEKRNSRIKLAIKSL-VTKGILLQVK----GTGASGSFKISKKET----------------ETKKKPAKNAAPKAKKP-----------------------AAKKPAAAKKPKSAAA-------------------------------KKPA-------------AKKSPKKAKKPAAAAKKATKSPKKAK-----KPAAP---------KKAAKSPKKTKA---------------CQTQDSKA-------------------------------   191
17561710|Caenorhabditis_elegan ---------------------------------------MSDVAVAETPAVKTPT-----------------------------------------KAPKANATKVPKVKTAAA--------HPPFINMVTAAISSLKERKGSSKIAILKYITANYKL-----GDQVKKINSNLRSALKKG-VASKALVQTV----GTGATGRFRVAEKTA------------------------ATAKKPTVK-----------------------KAATGEKVKKTVVKKT------------------------------VAKKT--------------GDKVKKAKSPKKIAKPAAKKAT--------KSPSK---------KVAPKKAAAKPA----------------KKTAALK-----------------------------A-   190
    31201007|Anopheles_gambiae ---------------------------------TMADTAATEAPTAAAAAAPAPA-----------------------------------------AKSPKKPKAAAGPKKPKQ-----PAAHPPINEMLLAAVKALNERNGSSLQAIKKYVAANYKA---D----VTKLASFFKKALKSG-VASGKLVQTK----GTGASGSFKLSAAAK----------------KPVVEKKKAAAPKKAAA-----------------------EKKKKTAAKKPAAAKP-----------------------------KAPKPK-------------KAAAPAKKA----------------------AAPKK------------AAAPKKAAA---------------PKKAAAAK-------------------------------   190
   10023|Psammechinus_miliaris ------------------------------------------------------------------------------------------------------MTDTAKKVTQKK-----PAAHPPAAEMVTTAIKELKERKGSSRQAIANYIKAHFDV-------EIDQQLVFIKKALRSG-VAKGTLVQTK----GTGASGSIKLXTRLD----------------RTLSKKVTQPKXXXXXX-----------------------XXXXXXXXXXXXXXXX------------------------------XXXXX-------------XXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXHK-----------HPKPAAKKPA---------------AKKPAAKK--------------------------VAKSK   189
39583523|Caenorhabditis_briggs ----------------------------------------MSDAVVATPAAAAPK--------------------------------------------AAKAPKAPKIAKAKT-----PSAHPPYINMVKDAIKNLKDRKGASKQAILKYISSHFKL-----GENVIQINSHLRQTLKKG-VVSKALVQSA----GTGANGRFRVPEKAA-------------VAKPAAAKKPAAKKAATGEK-----------------------KAAKKPAAKKATTASK------------------------------VKKVK----------------SPKKVSKPVAKKAA----------------------------KSPAKKAAPKKA---------------AKAPAAPK-----------------------------KA   189
         38348566|Mus_musculus M------------------------------------SVELEEALPPTSADGTAR--------------------------------------KTAKAGGSAAPTQPKRRKNRK-----KNQPGKYSQLVVETIRKLGERGGSSLARI--YAEARKVA-----WFDQQNGRTYLKYSIRAL-VQNDTLLQVK----GTGANGSFKLNRKKL-------------EGGAERRGASAASSPAPKAR-----------------------TAAADRTPARPQPERR------------------------------AHKSK-------------KAAAAASAKKVKKA-----------------AKPSV------------------------------------PKVPKGRK-------------------------------   188
55417868|Caenorhabditis_remane -----------------------------------------------------------------------------------------------AAKAKPAKAKGTKVAKAKA-----PVAHPPYINMIKQAIKELKDRKGASKQAILKFISQNFKL-----GDNVIQINAHLRQALKRG-VTSKALIQSA----GAGANGRFRVPEKAA--------------AEKKPAAAKKPAAKKPAAK-KAATGEK---------------KAKKPAAAKKPAAKKA------------------------------ATGEK-------------KAKKPKSPKKVAKPAAKKAA-----------KSPAK--------------KAAPKKA---------------AAKPAKKA-------------------------------   188
         2118974|Pisum_sativum ----------------------------------------------------------------------------------------------MSTVAQTKPKKTAAAKKPLS--------HPTFAEMITEAITSLKERTGSSQYAITKFIEEKHKD-------LPPTYRKLVLLHLKKS-VASGKLVRVK---------SSFKLAPAAA----------------KTAPAKTSAATKAPKAV-----------------------TKPSAKTVTKPKAKAA------------------------------GSRSQ-------------SCGKAEAVAKPKAKSVKATPVKKAVAKKVVKKAKSV---------KSPAKKVKSVKT----------------PVKKAKK-------------------------------   185
47551095|Strongylocentrotus_pu -------------------------------------------MADTDAAPAAPA------------------------------------------PSTPKKAAKKKASKPKT-----PASHPKYSDMIASALESLKEKKGSSRQAILKYVKANFTV--------GDNANVHIKQALKRG-VTSGQLRHVK----GSGASGSFLLAEKTK--------------------TPKKAAAKKATPK-----------------------KKPAAKKTKKPAAKKA------------------------------TKKPA---------------KKPAAKKKVAKPAAKKAA-----------KPVAK---------KATPKKKVVKKA----------------AKGKGKK------------------------------K   185
47221340|Tetraodon_nigroviridi --------------------------------------MAEEAPAPAAAAAPAPA-----------------------------------------KAAKSAKAGKKKSSAPRK------KDAVPLPKLIVGILTDSKERKGMSVTAIKKNLSAKGVE--------VIKLNKRINTTLARQ-VSKGTLVQVK----GTGASGSFKLAKAEP----------------VKKVKKEVKKSPVKVKK-----------------------PVAKKSPAKKPAAKKA------------------------------AKKPA-------------AKKTPVKK-----------------------ATPKK---------AAPKAKPSPKKA---------------AKKQAPKK-------------------------------   184
 161894|Tigriopus_californicus -------------------------------------------------------------------------------------------------MTETTSAKPKKVSKPKA-----KPTHPPTSVMVMAAIKALKERNGSSLPAIKKYIAANYKV-------DVVKNAHFIKKALKSL-VEKKKLVQTK----GAGASGSFKLAAAAK------------------AEKPKAVAKPKKAKT-----------------------PKKKAAATKKPTGEKK------------------------------AKTPK---------------KKPAAKKPAAAKPKKAKTPKKK-------AAPAK---------KTPVKKVKKTSP---------------KKKAAPKK------------------------------K   181
   467294|Parechinus_angulosus --------------------------------------------------------------------------------------------------------------KPAA--------HPPAAEMVTTAITELKERNGSSLQAIKKYIETNFDV---Q----MDRQLVFIKKALKSG-VEKGKLVLTK----GTGASGSFKLNVQAA----------------KAQAAEKAKKGKEKAKL-QAQLEKA---------------KAKAAAKKEKQQKATA------------------------------AKKAK-------------AAPKKKPAKKAVKKTTEKKEKKK--------TPKKK---------TAATKKATPKKV---------------TKKTAAKK------PKATLP-------------------   180
47027043|Hyacinthus_orientalis -----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------KPPLPSYSEMIMGAIEALDEKAGSNKSAISKYIESKYAE----QL--PEAHSSLLTAHLARM-KESGEILMVKNNYMKPGPEATPKRGRGRP----------------PKPKTPLLAGSVSPSPR-----------------------PRGRPPKPKDPLAAAV--------------------------AKAASGMPR-------------QRGRPPKKARVGGGEDIPPTPPSV-------AAPAA---------PPGIKRGRGRPP---------------KVKPPFAD-----------------VGFA----------   180
         26354855|Mus_musculus -------------------------------------------------MTENST-----------------------------------------SAPAAKPKRAKASKKSTD--------HPKYSDMIVAAIQAEKNRAGSSRQSIQKYIKSHYKV--------GENADSQIKLSIKRL-VTTGVLKQTK----GVGASGSFRLAKGDE------------------PKRSVAFKKTKKEVK-----------------------KVATPKKAAKPKKAAS------------------------------------------------KAPSKKPQSHPCQEGQEEAGCHA--------QESQK---------AQGCQSQTSQGL---------------QTQARPKP-------------------------------   179
    26800903|Oikopleura_dioica ------------------------------------------------------------------------------------------------MPASPKKTTKVVAKKADR---------PSYNVMVAAAIVALKERSGSSRQAIEKYIIANYDG--------VDKESHFLKKALKSG-VEKGTLVQTK----GIGASGSFKIKKAEK-------------------PAAKPKVEKLAAKK-----------------------PAAKKPAAKKPAAKKP------------------------------AAKKT-------------TATKKPVAKKVVKKTVVKKTATKKA------ASPKK---------KVVAKKPVVKKA----------------AKKTGKK-------------------------------   177
    55240661|Anopheles_gambiae -------------------------------------MADSAATEVPAAAAAAPA---------------------------------------ATAKSPKKPKAAAGPKKPKQ-----PAAHPPVNEMLLAAVKALNERNGSSLQAIKKYVAANYKA---D----VTKLATFLKKALKTA-VANGKLVQTK----GTGASGSFKLSAAAK-------------KPAVEKKKKAAAPKKSASAA-----------------------DKKKKTAAKKPAGEKK------------------------------AAAKK----------------------------------------------------------TTKKADARAAIL------------------------------------------------L-----   172
    48290354|Oikopleura_dioica ----------------------------------------------------------------------------------------------------MAPTTATKAKAPAR---------PSFAVMVKKAIANLKERNGSSRQAIEKYIVANFGV---------EKTGHHLRLALKKG-VEAGSLIQAK----GVGANGSFKLKKVVE----------------PKKPAKKVLKKKAPAKK-----------------------ATATKKKVTKKVPKVS------------------------------AGKKA-------------TATKKAPAKKTAAAKPAAKKAAAP-------KAAAK---------AKTVVKAKPVKK----------------------------------------------------AK   169
 51971030|Arabidopsis_thaliana ---------------------------------------------------------------------------------------------------------------MSN--------DARYDAMVFEAVSTINDENGSNLKEILRFIEGQHEV--------PQNFKKLLSYSLGIL-VSQDKLKKVR---------NRYKISVTKA-----------IKPTLTLRPKDSTKPPELPSTS-VILTSKET--------------HEIDPAANREAEGMNE------------------------------LAKEN-------------NVILLLLITCC--------------------SSNLQ---------YHSNKRYDPLWL---------------INFKTGTR------SNKTLGCF-----------------   169
    26800920|Oikopleura_dioica --------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------RPSYNVMVAAAIVALKERSGSSRQAIEKYIIANYDG--------VDKGSHFLKKALKSG-VEKGTLVQTK----GIGASGSFKIKKAEK-----------------PAAKPKVEKPAAKK-------------------------PAAKKPAAKKPEAKKP------------------------------AAKKT------------TATKKPVAKKVVKKTVVKKTATKKAASPTKKAVSPKK---------KVVAKKPVVKKA----------------AKKTGKK-------------------------------   167
47225159|Tetraodon_nigroviridi --------------------------------------------------------------------------------------------MAEEAPAAAAPAKAAKKKASKA-----KRSGPSISELILQAVSESKERNGVSLAALKKALAAGGYD--------VDKNKARVKIAVRGL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFKMNKKAA----------------EPKAKKPAAAAAEEGGS-----------------------QSQEARGGGGGQESGR---------------------------GQEAQSGR--------------------------------------------SSSQE---------AQGGRQEVPEEG---------------EEGSGGGG-------------------------------   167
47225163|Tetraodon_nigroviridi --------------------------------------------------------------------------------------------MAEEAPAAAAPAKAAKKKASKA-----KRSGPSISELILQAVSESKERNGVSLAALKKALAAGGYD--------VDKNKARVKIAVRGL-VSKGTLVQTK----GTGGLGLVQDEQEGG--------------RAQSQEARGGGRQEGGSQS-----------------------QEARGGGGQESGRGQE------------------------------AQSGR--------------------------------------------SSSQE---------AQGGRQEVPEEG---------------EEGSGGGG-------------------------------   166
          49902906|Danio_rerio ------------------------------------------------MAETAPA-----------------------------------------APPAKAPKKKAASKPKKA--------GPNVRDLIVKTVTASKERHGVSLAALKKALSAGGYD--------VEKNNSRVKIAVKAL-VTNGTLVQTK----GTGASGSFKLNKKQA----------------EPKKKPAAKKTAVKAKK-----------------------PAAKKPAAKSPKKVKK------------------------------PTAAK--------------------------------------------KATKS------------PKKAKKPAA---------------AKKATKKK------------------------KK-----   163
  578467|Psammechinus_miliaris -------------------------------------------------------------------------------------------------MAEKESSKKVTTKKPAA-----THRRRDGCN----SITELKDRNGSSLQAIKKYIATNFDV-------QMDRQLLFIKRALKSG-VEKGKLVQTK----GKGAECAGGQGTGVG-----------------------EGKKEKEKAK-----------------------LLAQREKARKGXXXXX------------------------------------------------XXXXXXXXXXXXAAKKVK-------------AAPKK------------AKKPVKKTT----------------EKKEKKK------------------------------S   159
              37951219|Malus_x --------------------A-------------TEEATVVVVTETVENPPPEPA---------------------------TTETAAEKPPAKTGKAKEPKAKKAPAPRKPRS-----APAHPPYEEMVKDAIVTLKERTGSSQYAITKFIEDKQKQ-----L--PPNFKKLLLFHLKKL-VSSNKIVKVK---------NSFKLPPVRS-------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------SVPKP---------ASPVKKKKPAAA------------------------------------------------------   146
    20373021|Anguilla_japonica ---------------------------------------------------------------------------------------------------MARKKAAARPMKTCC-------STTNVAALIVEAVSGSKEKSGVSMAALQKALTAGGYD--------VAHNVSRVKQAVKSL-VSNGTLLQSK----GPGA-VCFILNAGSS----------------QSPSKTRAAGSPSPKKT-----------------------KKTTPRKAKRSPRKAT-------------------------------------------------------------------------------RSPRK------------AKSARPKKA----------------KTARRKK-------------------------------   145
  27357021|Oncorhynchus_mykiss ---------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------SHYKV--------GDNADSQIKLSLKRM-VSEGVLRHTK----GIGASGSFKLAKAED---------------TKKAPKVKTVVKAKKSPV-----------------------KAAKPKKVAKPKKVAK--------------------------SPLKAKKAK-------------VAVKKVKKSPKKAAPKPKKVAKKTKVAKPAKATKPK---------KAKAAKPKPKAA---------------AKKAAKKK-------------------------------   144
     2232180|Chironomus_thummi ---------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------LKSA-VEKGQLLQTK----GKGASGSFKLPAAAK-----------KEKGVKPKVAAVKKVTAKPKKAGVKKTIAKKPKAATATKIKKPVAKTTKKPAAAKPVVKKV------------------------------APKPK-------------AAPKAKVAPKPKVATKPKKA-----------ASPKA---------KKPAAEKKPKAA----------------KKPAAKK-------------------------A-----   140
        44887997|Ostrea_edulis ----------------------------------------------------------------------------------------------------------------AG-----GVKKPTTLSMIVAAITAMKNRKGSSVQAIRKYILANNKG------INTSHLGSAMKLAFAKG-LKSGVLVRLKTSAGASGATGSFRVGKAPA----------------SPKKAKKAKSPKKKSSK-----------------------KSKNKSNNAKAKKSPK--------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------KKADSN-------------------------------   126
47225210|Tetraodon_nigroviridi -----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------KERNGVSLAALKKALAAGGYD--------VDKNKARVKIAVRGL-VSKGTLVQTK----GTGASGSFKMNKKAA----------------EPKAKKPAAGGRQEGGS-QS--------------------QEARGGGGQESGRGQE------------------------------AQSGR--------------------------------------------SSSQE---------AQGGRQEVPEEG---------------EEGSGGGG-------------------------------   126
47229678|Tetraodon_nigroviridi ------------------------------------------------MPPKKPA----------------------------------------ADSAKEDKPDALAVRRLHA------RPHPSTAIMVKEALKALDSRKGASSQAIQNYIKLKYPT------VDAVRLKHLVRGALKKG-IESGALVRPANSTITTGATGRFRVTRQSW---------------------------------------------------------PFLSWMSGGGGGSSQ--------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------L   126
  121917|Platynereis_dumerilii -----------------------------------------------------------------------------------------------------------ARRRKTA-----AAAHPPVATMVVTAILGLKERKGSSMVAIKKYIAANYRV-------DVARLAPFIRKFIRKA------VKQTK----GTGASGSFRVNKTAV-----------------------------PKKK-----------------------KAAKKPKAKKVKKPKS------------------------------AAKKK----------------------------------------------------------TNRARKPKTKKN---------------------RN-------------------------------   121
  121920|Platynereis_dumerilii -------------------------------------------------------------------------------------------------------------ARRKR-----AATHPPVATAVVAAILGLKDRKGSSMVAIKKYLAANYNV---D----VARLGPFIRRFVRKA-VAEGMLVQNK---------GSFRVNKTAL-----------------------------PKKK-----------------------KAAKKPKAKKVKKPKS------------------------------AAKKK----------------------------------------------------------TNRARAPKTKKN---------------------RN-------------------------------   119
       32450475|Xenopus_laevis -------------------------------------------------MAENSA-----------------------------------------ATPAAKPKRSKALKKSTD--------HPKYSDMILAAVQAEKSRSGSSRQSIQKYIKNHYKV--------GENADSQIKLSIKRL-VTSGALKQTK----GVGASGSFRLAKADE---------------------------------------------------------------GKKPAKKKK------------------------------KKKKK----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   114
30314661|Drosophila_triauraria ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------QQMVDASIKNLKERGGSSLLAIKKYITATYKC-------DAQKLAPFIKKYLKSA-VVNGKLIQTK----GKGASGSFKLSASAK----------------------KEPKPKVAAAE-----------------------KKVKSKKVVTKKAGAT------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------AKKTACCI-------------------------------   108
   1314714|Schistosoma_mansoni -----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------SGDMIKKALKELKERGGSSRQAIAKYIKTNYKV--------DDRAESHLRRALVTG-VKSGKLVHTK----GIGASGSFKLADKSV-------------------TPKKVARPKTSKPK-----------------------TTPKKVSTKKPK----------------------------------VVKPK-------------------------------------------------------------------STT------------------------------------------------------   107
             121903|Bos_taurus -----------------------------------------SETAPAAPAAAPPA-----------------------------------------EKTPVKKKAAKKPAGARR-----KASGPPVSELITKAVAASKERSGVSLAALKKALAAAGYD--------VEKNNSRIKLGLKSL-VSKGTLVQTK----GTGASGSF----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   104
47217492|Tetraodon_nigroviridi -------------------------------------------------------------------------------------------------MSSAATKRRATSQRGMA--------GSSVSDLIIKAASAADASAGVSLAFLKKALKAGGYD--------VDTNRARIITALKRL-VAKKDLAQVK----GTGASGSFKVNK------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------    90
  161403|Psammechinus_miliaris ---------------------------------------------------------------------------------------------------MTDTAKKVTQKKPAA--------HPPAAEMVTTAIKELKERKGSSRQAIANYIKAHFDV---E----IDQQLVFIKKALRSG-VAKGTLVQTK----GTGASGSIKL--------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------    87
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